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Resumen 
 
En Colombia la liberación comercial de maíz transgénico fue autorizada desde el 2007, 
por tal razón, es necesario desarrollar estudios con miras a fortalecer las medidas de 
bioseguridad que permitan garantizar su uso seguro. 
Para el 2010, en el Departamento del Tolima se sembraron 6.600 hectáreas de maíz 
transgénico. Se realizó un monitoreo del flujo de genes desde maíz transgénico hacia sus 
contrapartes no transgénicas sembradas en el Valle de San Juan (Tolima) en el primer 
semestre de 2010, con el fin de detectar si el maíz convencional y las razas locales de la 
región están expuestas a un flujo de transgenes vía semilla o vía polen. La evaluación del 
flujo genético se realizó mediante las técnicas de InmunostripTM, PCR y ELISA, para 
hacer la detección de transgenes y proteínas transgénicas en las muestras colectadas. 
Se realizó la colecta de 9 mazorcas por lote, para un total de 60 lotes muestreados, los 
cuales incluyeron 16 lotes de zonas refugio, 13 de zonas buffer, 4 de lotes sembrados 
con la raza criolla “Clavo” y 27 lotes sembrados con maíz convencional. Con el uso de las 
pruebas InmunostripTM se encontró evidencia de flujo de genes vía semilla, con 
resultados positivos para la proteína Cry1F. También se detectaron transgenes al realizar 
ensayos de PCR sobre extracciones de ADN de hoja de plantas madre y de sus semillas, 
utilizando primers para el promotor 35S del CaMV y el terminador nos. Mediante la 
prueba de ELISA se encontraron resultados positivos para presencia de la proteína 
Cry1F en semillas.  
En conjunto, los resultados indican la existencia de flujo de genes vía semilla y vía polen 
desde maíz transgénico hacia las razas locales y el maíz convencional sembrado en el 
Valle de San Juan en el primer semestre de 2010. 
 
Palabras clave: Flujo de genes, Bioseguridad, Maíz transgénico, Maíz convencional, 
Razas locales 
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Abstract 
 
The commercial release of transgenic maize in Colombia was approved since 1997, for 
that reason, is necessary to develop studies to reinforce biosafety measures that grants 
its safety use.  
In 2010, 6.600 hectares of transgenic maize were sowed in Tolima Department. A gene 
flow monitoring from transgenic maize to non transgenic maize was realized in Valle de 
San Juan (Tolima) in the first semester of 2010. The objective was to detect if 
conventional maize and landraces were exposed to a gene flow via seed or via pollen. 
The gene flow evaluation for detection of transgenes and transgenic proteins in the 
collected samples was realized by the use of InmunostripTM, PCR and ELISA techniques. 
Nine cobs per plot were collected for a total of 60 sampled plots, including 16 refuge zone 
plots, 13 buffer zones, 4 plots sowed with the landrace “Clavo” and 27 plots planted with 
conventional maize. Evidence of gene flow via seeds was found using InmunostripTM 
tests with positive results for Cry1F protein. Also, transgenes was detected when PCR 
tests were realized with the ADN extractions from mother plants and its seeds, using 35S 
CaMV promoter and nos terminator primers. By ELISA tests positive results were found 
for the presence of Cry1F protein in seeds. 
Overall, the results indicate the existence of gene flow via seed and pollen from 
transgenic maize to landraces and conventional maize planted in Valle de San Juan in 
the first semester of 2010. 
 
 
Keywords: Gene flow, Biosafety, Transgenic Maize, Conventional Maize, Landraces  
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Introducción 
El maíz (Zea mays L.) es junto con el trigo y el arroz uno de los cereales más importantes 
del mundo. Suministra elementos nutritivos a los seres humanos y a los animales y es 
una materia prima para la producción de almidón, aceite y proteínas, bebidas alcohólicas, 
edulcorantes alimenticios y combustible. En las industrias lácteas y cárnicas se utiliza la 
planta tierna como forraje. Luego de la cosecha, se utilizan las hojas secas y la parte 
superior, incluidas las flores, como forraje de calidad relativamente buena para alimentar 
a los rumiantes de muchos pequeños agricultores de los países en desarrollo. Los tallos 
erectos, que en algunas variedades son resistentes, se utilizan para construir cercas y 
muros duraderos (FAO, 1993). 
 
La palabra maíz es de origen indio caribeño y significa literalmente “lo que sustenta la 
vida”. 
 
El origen del maíz (Zea mays L. ssp. mays) se ha sometido a un debate intenso. Se cree 
que fue domesticado desde hace unos 7.000 a 10.000 años en el sur o sur occidente de 
México y apareció en Europa después de la colonización de América por Cristobal Colón. 
Sin embargo, el origen botánico y la evolución del maíz han sido controversiales y de allí 
se derivan varias hipótesis. Las más aceptadas son (Wisniewski et al, 2002): 
- La hipótesis del “Origen Común”: Propuesta por Randolph y Weatherwax. El maíz, el 
teosinte y el tripsacum (dos especies anuales mexicanas) divergieron de un ancestro 
común. 
- La hipótesis de “El maíz como un ancestro del Teosinte”: Propuesta por Mangeldorfs. 
Los teosintes anuales de México pudieron haber descendido del maíz o de un cruce 
entre maíz y un teosinte perenne. 
- La hipótesis del “Descendiente del Teosinte”: Propuesto por Beadlle. El maíz se deriva 
directamente del teosinte mediante selección humana y un pequeño número de genes 
importantes seleccionados por habitantes prehistóricos de México pudieron haber 
transformado el teosinte en maíz dentro de los últimos 10.000 años.  
 
En los últimos años, la tercera hipótesis ha sido respaldada por marcadas diferencias 
morfológicas entre el maíz y los teosintes como la forma de la mazorca, el patrón de 
crecimiento y la arquitectura de las inflorescencias femeninas. A pesar de las diferencias 
morfológicas, el maíz y el teosinte son genéticamente cercanos y pueden ser cruzados 
fácilmente (Baltazar et al, 2005).  
 
El maíz pertenece a la familia Poaceae (gramíneas), es una monocotiledónea anual de 
porte alto y un amplio sistema radicular fibroso. El maíz tiene un número cromosómico 
haploide de 10 (Wisniewski et al, 2002). A diferencia de los demás cereales, es una 
especie monoica, ya que tanto su inflorescencia masculina como la femenina se ubican 
separadas dentro de una misma planta. Esto a su vez, determina que su polinización sea 
principalmente cruzada.  
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Las flores masculinas (espiguillas o panojas, ubicadas en el extremo del tallo) y 
femeninas (espigas) están separadas verticalmente por cerca de 1-1,3 m en una planta 
que puede alcanzar hasta 3 m de altura (Aylor et al, 2003). 
 
Los granos de maíz se desarrollan mediante la acumulación de los productos de la 
fotosíntesis, la absorción a través de las raíces y el metabolismo de la planta de maíz en 
la inflorescencia femenina (Feil et al, 2003). La mazorca puede contener de 300 a 1.000 
granos según el número de hileras, el diámetro y longitud de la mazorca. Durante la 
recolección, las mazorcas son arrancadas manual o mecánicamente de la planta. Se 
pelan las brácteas que envuelven la mazorca y luego se separan los granos a mano o, 
más a menudo, mecánicamente. 
 
El grano de maíz se denomina en botánica cariópside. Las cuatro estructuras físicas 
fundamentales del grano son el pericarpio, cáscara o salvado, el endospermo, el germen 
o embrión y la pilorriza. El maíz es a menudo de color blanco o amarillo, aunque también 
hay variedades de color negro, rojo y jaspeado. Hay varios tipos de grano, que se 
distinguen por las diferencias de los compuestos químicos depositados o almacenados 
en él (Tovar, 2008). 
 
A nivel general, se consideran distintas variedades botánicas cultivadas de maíz. Dentro 
de ellas se destacan (FAO, 1993): 
- Zea mays L. var. indentata (Sturtev.): Es la variedad botánica más cultivada en el 
mundo. También conocida como maíz dentado ya que al madurar, los granos 
presentan una depresión en su extremo distal. Se utiliza principalmente para la 
alimentación de aves y cerdos. También son utilizados en la producción de ensilaje 
para ganado bovino y una pequeña parte como choclo para consumo humano. 
- Zea mays L. var. indurata (Sturtev.): Conocidos comúnmente como maíces cristalinos 
por sus granos córneos, duros, vítreos y de forma redondeada o ligeramente aguzada. 
Los granos son de color típicamente anaranjado y su velocidad de secado es más 
lenta en comparación con el maíz dentado. Se utiliza principalmente para la 
alimentación de aves y cerdos y en menor medida para la producción de ensilaje para 
ganado bovino. 
- Zea mays L. var. saccharata (Sturtev.): Conocidos comúnmente como maíces dulces 
por el alto contenido de azúcar de sus granos, lo cual, sumado con su textura y el 
grosor del pericarpio, los hacen muy atractivos para el consumo humano. Además del 
consumo en fresco, también se consume congelado y enlatado. 
 
El maíz es un cultivo semestral que requiere de una temperatura de 25 a 30°C y bastante 
incidencia de luz solar. En climas húmedos su rendimiento es más bajo. La germinación 
de la semilla se da a temperaturas entre los 15 y 20°C. El maíz llega a soportar 
temperaturas mínimas de 8°C y a partir de los 30°C pueden aparecer problemas por 
mala absorción de nutrientes minerales y agua. Para la fructificación, se requieren 
temperaturas de 20 a 32°C (Paliwal et al, 2001). 
 
La producción de maíz de Colombia es marginal en relación al mundo, ocupando el 
puesto 37. El principal productor y exportador es Estados Unidos. Los siguientes países 
con mayor área sembrada de maíz en el mundo son China y Brasil. Sin embargo, hay 
países con una mayor vocación hacia el mercado mundial, los cuales exportan un alto 
porcentaje de su producción como Argentina y Francia, ubicándose entre los mayores 
exportadores de maíz (USDA, 2011) 
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En Colombia, para el año 2011 se sembraron 794.398 ha en cultivos transitorios, de los 
cuales sobresale el cultivo de maíz amarillo con 193.009 ha, seguido de papa con 
131.183 ha y maíz blanco con 117.536 ha. 
 
El maíz amarillo se utiliza para el consumo animal en forma directa o como insumo para 
la fabricación de alimentos balanceados, mientras que el blanco es principalmente para 
consumo humano.  
 
Del área total sembrada con maíz en el país para el 2011, el departamento de Tolima 
contó con 50.772 ha, seguido por Córdoba con 43.979 ha y Bolívar con 31.343 ha. El 
departamento del Tolima cuenta con el 13% del área sembrada de maíz amarillo, 
seguido por Meta (10%) y Córdoba (10%). Con respecto al maíz blanco, el departamento 
de Córdoba cuenta con el 22% del área sembrada en el país, seguido por Tolima (21%) y 
Bolívar (14%) (DANE, 2011) 
 
De acuerdo al grado de tecnificación, se agrupa al cultivo del maíz en tradicional y 
tecnificado. Predomina ligeramente el cultivo tradicional (50,5% del área) caracterizado 
por ser cultivado en pequeñas extensiones con la utilización de semilla no certificada, un 
bajo consumo de agroquímicos, un rendimiento promedio nacional de 1,57 ton/ha y 
buena parte de su producción se destina al autoconsumo (DANE, 2004 y 2011. Vélez y 
García, 2011). El cultivo tecnificado (49,5% del área), se caracteriza por utilizar 
extensiones mucho más grandes, uso de semilla certificada, aplicación de agroquímicos 
y en especial de fertilizantes. Su rendimiento promedio nacional es de 5,25 ton/ha y la 
mayor parte de la producción se destina a la elaboración de concentrados (DANE, 2004 y 
2011. Vélez y García, 2011).  
 
En el cultivo de maíz, el agricultor acostumbra a usar semillas sin tratamiento alguno que 
normalmente salen como parte de la cosecha anterior o del mercado no especializado, 
semillas tratadas físicamente y procedentes de un banco de semillas o semillas 
certificadas que han pasado por procesos de mejoramiento vegetal para aumentar su 
capacidad productiva.  
 
La calidad de la semilla juega un factor importante en el establecimiento y producción de 
cualquier cultivo. Para el maíz, se cuenta con razas "criollas", variedades regionales y 
mejoradas e híbridos de alto potencial de rendimiento (DANE, 2004). Desde el 2007 se 
cuenta con semillas transgénicas de maíz en el mercado. 
 
Las razas criollas o locales corresponden a las razas de maíz que han sido cultivadas por  
campesinos y comunidades indígenas desde tiempo atrás manteniendo su identidad 
genética. (DANE, 2004)  
 
Las variedades regionales son producto de la continua introgresión genética 
(cruzamiento) entre las razas "criollas" y las variedades y/o híbridos mejorados.  
 
Las variedades mejoradas son el resultado de mejoramiento genético aplicado al 
germoplasma criollo y/o regional, con algunas ventajas comparadas con respecto a los 
maíces criollos y regionales. 
 
En cuanto a los híbridos, la mayor parte de ellos son importados y producidos por casas 
comerciales internacionales como Monsanto, Dupont y Syngenta, mientras que en 
Colombia, Agrosemillas Fenalce, Semillas del Valle, ICA, entre otras, producen 
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variedades mejoradas, cuyo rendimiento es un poco menor y más alta la susceptibilidad 
a ataques fitosanitarios (DANE, 2004). 
 
Las semillas de maíz transgénico con tecnología de tolerancia a herbicidas y/o 
resistencia a insectos las manejan las compañías DuPont de Colombia, Dow 
AgroSciences de Colombia S.A., Compañía Agrícola Colombiana Ltda. & Cía. S.C.A. y 
Syngenta S.A. 
 
 
RAZAS LOCALES DE MAIZ EN COLOMBIA 
 
Anderson y Cutler (1942) introdujeron el concepto de razas de maíz; cada raza 
representa un grupo de individuos relacionados con suficientes características en común 
como para permitir su reconocimiento como grupo, teniendo un alto número de genes 
comunes. Dowswell, Paliwal y Cantrell (1996), indican que cerca de 300 razas de maíz 
involucrando a miles de cultivares diferentes han sido descritas e identificadas en todo el 
mundo. Esas colecciones representan del 90 al 95% de la diversidad genética del maíz. 
 
En las razas criollas se observa un exceso de homocigotos dentro de estas poblaciones 
que se atribuye al apareamiento entre consanguíneos (Pressoir y Berthaud, 2004). 
 
Con respecto a las razas locales de maíz en Colombia, uno de los trabajos más 
importantes sobre su distribución es el de Roberts y colaboradores (1957), en el cual se 
reconocieron 23 razas distintas de maíz colombiano: 2 razas primitivas, 9 razas 
probablemente introducidas y 12 razas híbridas originadas en Colombia. 
 
La subespecie relacionada con Colombia es Zea mays subsp. everata, que define al 
grupo de razas de los llamados maíces “reventones”, a partir de los cuales 
aparentemente se originan las razas primitivas de Colombia, Pollo y Pira, de acuerdo con 
la hipótesis de Roberts y colaboradores (1957). 
 
La raza Pollo tiene una distribución limitada a las vertientes orientales de la Cordillera 
Oriental en los departamentos de Boyacá y Cundinamarca. Sin embargo, el hecho de 
que guarde semejanzas bastante estrechas con la raza peruana Confite Morocho permite 
conjeturar que se trata de la introducción temprana a Colombia de una raza que no se 
difundió extensamente y que no ha jugado un papel sustancial en la evolución de otras 
razas colombianas. En Venezuela y en Bolivia se encuentra el Pira o tipos semejantes a 
él. No existe una evidencia de que esta raza tenga su centro de origen en Colombia o de 
que haya jugado un papel importante en la formación de otras razas de este país.  
 
Varias de las razas restantes, especialmente Sabanero, Cabuya, Andaqui, Clavo e 
Imbricado, o tipos semejantes a ellas, están ampliamente distribuidas y parece que no 
son originarias de Colombia sino de regiones situadas mas al sur. Sin embargo, en 
Colombia se han originado algunas razas, debido principalmente a la hibridación de las 
introducidas del sur, del occidente y del oriente. Además, parece que en Colombia ha 
tenido lugar la hibridación con maíz contaminado de Teosinte procedente de México y 
América Central. Finalmente, existen evidencias de que en Colombia hubo cruzamientos 
de maíz con su pariente silvestre Tripsacum. Estos tres tipos de hibridación han dado 
lugar, en este país, a nuevas razas, algunas de ellas se han difundido por otras regiones 
y se han convertido en progenitoras de otras razas.   
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En Colombia se identifican algunos factores de evolución que han contribuido a la 
formación de razas: el aislamiento geográfico, la hibridación interracial, la hibridación con 
maíz contaminado de Teosinte procedente de México y la hibridación del maíz con el 
Tripsacum, éste último no presente en Colombia (Roberts y colaboradores, 1957). Sin 
embargo, en el estudio de Rodríguez (2009) se indica la presencia de registros biológicos 
del género Tripsacum y una especie de Zea que no se encontraban en los reportes 
anteriores de parientes silvestres de maíz presentes en Colombia.  Las razas de maíz 
presentes en el país son idénticas en muchos aspectos a las razas centroamericanas. 
Estas incluyen un maíz dulce, uno cristalino de mazorca larga y por lo menos dos tipos 
de maíz harinoso. 
 
En el Tolima, todavía existe un área significativa de agricultura tradicional de maíz con 
14.203 hectáreas, sin embargo se reportan solo 9 razas criollas, la mayoría de ellas con 
riesgo de perderse (Vélez y García, 2011). 
 
El diagnóstico de la biodiversidad de maíces criollos y el estudio de los maíces 
transgénicos en Colombia actualmente está siendo coordinado por el Grupo Semillas y la 
Campaña Semillas de Identidad, por la defensa de la biodiversidad y la soberanía 
alimentaria. Este inventario se realizó en el año 2010, en algunas zonas de nueve 
departamentos: Sucre, Córdoba, Bolívar, Antioquia, Santander, Valle del Cauca, Cauca, 
Tolima y Nariño, con la participación de algunas organizaciones y comunidades 
indígenas, negras y campesinas, y ONG que acompañan procesos rurales (Vélez y 
García, 2011). Sin embargo, los resultados de este estudio no han sido completamente 
publicados. 
 
Adicionalmente, siguiendo la ruta demarcada en 1957 por L. M. Roberts y colaboradores, 
investigadores de la Universidad Nacional de Colombia en Palmira están evaluando la 
diversidad y variación genética de razas criollas e indígenas de maíz en Colombia. El 
objetivo general del trabajo es conocer si estos materiales aún están presentes en el país 
y fortalecer el Banco de Germoplasma Nacional. 
 
 
MAIZ TRANSGENICO EN EL MUNDO Y EN COLOMBIA 
 
Hace cerca de 9.000 años la humanidad domesticó el Teosinte, una planta con una 
mazorca pequeña y de pocos granos para llegar al maíz actual con una mazorca grande 
de muchos granos y un amplio rango de fenotipos y características. Gran parte de estas 
razas aún permanecen y son una reserva genética importante para el futuro 
mejoramiento vegetal, principalmente en la producción de híbridos (Mangelsdorf, 1974). 
 
Hasta hace poco, el mejoramiento genético del maíz provenía del mejoramiento 
tradicional a partir de la selección de plantas superiores y el cruce del polen de padres 
donantes con plantas femeninas receptoras de dicho polen. El cruzamiento controlado se 
lograba por medio de la polinización manual o ubicando a los padres donantes y las 
madres receptoras en un mismo lote y removiendo las flores masculinas de las madres 
(despanojado) o utilizando líneas de madres androestériles (Aylor, 2003). Con la 
incorporación de los híbridos, se obtuvieron incrementos en los rendimientos del maíz 
durante la mitad del último siglo (USDA, 2002). 
 
Actualmente, los avances en la biotecnología y la ingeniería genética ofrecen nuevas 
posibilidades para el mejoramiento vegetal. La introducción de genes con características 
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de interés no está limitada a las especies o a los géneros mediante cruzamientos 
tradicionales, sino que la tecnología de los transgenes permite superar las barreras 
reproductivas a través de los diferentes dominios de la vida (Aylor, 2003).  
 
La principal función de las tecnologías transgénicas no es la creación de nuevos 
cultivares sino la generación de nuevas combinaciones de genes que puedan ser usadas 
en programas de mejoramiento (Gepts, 2002). 
 
La modificación genética puede potencialmente mejorar la calidad y la productividad de 
los cultivos y tiene la ventaja de permitir la adición de una sola característica sin la 
necesidad de recurrir a retrocruces para remover ligamientos genéticos indeseados. 
(Eastham y Sweet, 2002)  
 
Las técnicas moleculares empleadas consisten en la inserción e integración de pequeños 
segmentos de ADN provenientes de plantas, microorganismos y/o animales. El término 
transgénico puede ser utilizado indistintamente con el término transformado, pero 
también puede ser utilizado para referirse a células o plantas en las que el ADN de 
interés (el transgen) está integrado al genoma hospedero (Wisniewski et al, 2002). 
 
Las transformación genética de las monocotiledoneas es un poco complicada con 
respecto a las dicotiledóneas, ya que ellas no son hospederos naturales de 
Agrobacterium tumefaciens. Por un largo periodo, la biobalística ha sido el método de 
transformación para los cereales (Wisniewski et al, 2002). 
 
Los cultivos transgénicos fueron introducidos al mercado en el año de 1996 y alcanzaron 
las 160 millones de hectáreas cultivadas en el 2011. Después de 16 años de 
comercialización, son 29 los países que han adoptado la tecnología transgénica. 
Colombia se ubica en la posición 18 por área sembrada de cultivos transgénicos. 
 
La soya genéticamente modificada es el cultivo transgénico con mayor área sembrada 
ocupando 75,4 millones de ha (47%), seguida por el maíz con 51 millones de ha (32%), 
el algodón con 24,7 millones de ha (15%) y la canola con 8,2 millones de ha (5%). 
La tolerancia a herbicidas es la característica más utilizada (59%) y los eventos apilados  
ocupan un 26% del mercado global, seguidos por las tecnologías de resistencia a 
insectos (15%) (James, 2012).  
 
De las 159 millones de ha sembradas con maíz en el mundo, el 32% corresponden a 
maíz transgénico. Desde el 2007, se libero en el país bajo siembra controlada el maíz 
transgénico mediante las resoluciones del ICA 00464 y 00465, a través de las cuales, se 
autorizan siembras controladas de maíz con la tecnología Bt Herculex I (TC-1507) y se 
autorizan siembras controladas de maíz con la tecnología Yieldgard® (MON 810), 
respectivamente.  
 
Sin embargo, antes de la primera autorización de siembra controlada de maíz 
transgénico, el ICA autorizó la realización de estudios de bioseguridad con maíz de los 
eventos Bt11, Yieldgard, Roundup Ready y Herculex. Adicionalmente, no sólo se ha 
aprobado la utilización maíz GM para su uso a nivel agrícola, sino que también se han 
realizado autorizaciones para el empleo de maíz transgénico para consumo directo y/o 
como materia prima para la producción de alimentos para animales domésticos. 
 
Introducción 7
 
En la actualidad son 13 las diferentes tecnologías de maíz GM que han sido autorizadas 
en el país, 8 de ellas han sido aprobadas para ser sembradas de forma controlada y las 5 
restantes están siendo utilizadas en ensayos de bioseguridad y/o en evaluaciones 
agronómicas.  
 
Son 6 las regiones dentro del país en las cuales se siembran algunas o todas las 
tecnologías de maíz transgénico, entre ellas se destacan: Caribe húmedo, Caribe seco, 
Valle geográfico del río Cauca, Llanos Orientales, Alto Magdalena y Área Cafetera. 
 
Las características de los maíces transgénicos que se utilizan en el país son: Resistencia 
a insectos lepidópteros y/o coleópteros y tolerancia a glifosato y/o glufosinato de amonio. 
Los transgenes que han sido introducidos en las diferentes tecnologías son: Cry1F, 
Cry1Ab, Cry1A.105, Cry2Ab2, Cry3Bb1, Cry34Ab1 y Cry35Ab1 para resistencia a 
lepidópteros, vip3Aa20 para resistencia a coleópteros, CP4EPSPS y mEPSPS para 
tolerancia a glifosato y PAT para tolerancia a glufosinato de amonio. 
 
Respecto a la adopción de las tecnologías transgénicas de maíz que se han liberado, 
Colombia ha seguido las tendencias mundiales, inicialmente adoptó la tecnología que 
contiene un solo gen y luego se adoptó la tecnología con eventos apilados obtenidos por 
hibridación convencional a partir de líneas transformadas.  
 
El área de cultivo de maíz GM ha tenido un importante aumento desde el 2007, año en el 
cual se cultivaron 6.901 ha, mientras que para el 2011 se cultivaron 59.239 ha (Agrobio, 
2012).  
 
En relación con la vía regulatoria, a nivel internacional inició con la adopción del 
Convenio sobre la Diversidad Biológica firmado por 185 países cuyo objetivo es la 
conservación y uso sostenible de la biodiversidad. Dentro de este Convenio, se generó el 
Protocolo de Cartagena sobre Seguridad en Biotecnología, el cual fue adoptado por más 
de 130 países y entró en vigor desde el 11 de septiembre de 2003. Tal instrumento 
marca el compromiso de la comunidad internacional para asegurar la transferencia, 
manipulación y uso seguro de los OVM (Silva, 2003). 
 
A su vez el Convenio de Diversidad Biológica facultó a los países para establecer sus 
propios marcos regulatorios sobre bioseguridad (UICN, 2004). En Colombia, el gobierno 
nacional en desarrollo de la Ley 740 de 2002, expidió el decreto 4525 y designó al 
Ministerio de Agricultura y Desarrollo Rural, a través del Instituto Colombiano 
Agropecuario, ICA la competencia para la autorización de movimientos transfronterizos, 
tránsito, manipulación y utilización de los Organismos Vivos Modificados, OVM, con fines 
agrícolas, pecuarios, pesqueros, plantaciones forestales comerciales y agroindustriales 
que puedan tener efectos adversos para la conservación y la utilización sostenible de la 
diversidad biológica. El artículo 19 del decreto 4525 de 2005 creó el comité Técnico 
Nacional de Bioseguridad, CTNBio, cuya función es, entre otras, recomendar al Gerente 
General del ICA la expedición de actos administrativos para la autorización de 
actividades solicitadas con organismos vivos modificados (www.ica.gov.co). 
 
El ICA como autoridad competente recibe las solicitudes para autorizar la introducción, 
producción y comercialización para siembra en Colombia de semillas de maíz 
genéticamente modificado. Una vez se evalúan las tecnologías en ensayos de 
bioseguridad y se establecen los riesgos, el Gerente general del ICA por recomendación 
del CTNBio, del cual hacen parte los Ministerios de Ambiente y Desarrollo Sostenible, de 
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la Protección Social, de Agricultura y Desarrollo Rural; Colciencias y el ICA, autoriza o no 
las siembras controladas de maíz genéticamente modificado en las regiones donde se 
evaluaron las tecnologías. 
 
Adicionalmente, en el año 2010 se emite la resolución 2894, por medio de la cual se 
implementa el Plan de manejo, bioseguridad y seguimiento para siembras controladas de 
maíz genéticamente modificado. Dentro de ella se estipula que los titulares de maíz 
genéticamente modificado están obligados a realizar actividades de capacitación y 
seguimiento en pretemporada y durante el cultivo. Quienes siembren la tecnología 
transgénica deben establecer un esquema de refugio que debe estar a una distancia no 
mayor de 500 m de las áreas sembradas con las semillas de maíz GM, debe ser un 
bloque contiguo no entremezclado y debe estar claramente identificado y bajo un 
esquema de cultivo de refugio 90/10. La resolución también reglamenta el monitoreo del 
desarrollo de posible resistencia de especies plaga objetivo y un plan de manejo de 
malezas.  
 
Además, exige que el cultivo sembrado con maíz GM debe manejarse con medidas de 
aislamiento. Entre ellas se estipula que el cultivo no debe ser sembrado en resguardos 
indígenas, debe tener mínimo 300 m de distancia con respecto a cultivos de maíces de 
razas criollas y debe existir una diferencia en el tiempo de floración (superior a 15 días).  
 
Finalmente, los agricultores de maíz GM deben abstenerse de revender o suministrar las 
semillas de maíz GM a terceros, persona natural o jurídica sin autorización expresa para 
ello. Tampoco puede conservar, guardar o almacenar cualquier semilla producida de 
maíz GM con el fin de utilizarlas para cualquier otro uso distinto al acordado entre las 
partes (Resolución 2894, www.ica.gov.co). 
 
 
FLUJO DE GENES EN MAIZ 
 
El flujo de genes se define como el movimiento de información genética entre individuos, 
poblaciones o taxones de forma que se incorporan genes dentro de otro pool genético 
(Futuyma, 1998).  
 
El flujo de genes puede darse vía polen, semillas o existe una tercera ruta a través de las 
bacterias de la rizosfera del suelo (transferencia horizontal de genes) (Henry et al, 2003) 
 
A pesar de que el flujo de genes entre las plantas cultivadas y sus parientes silvestres ha 
ocurrido desde el inicio de la domesticación de las plantas (a través de ciclos recurrentes 
de hibridación y selección) y está influenciada por la planta y por el ambiente, levanta los 
cuestionamientos acerca del efecto de la combinación de nuevos genes en una planta. 
La principal preocupación es la diversidad genética (Wisniewski et al, 2002). De hecho, la 
domesticación ha inducido a cuellos de botella de la diversidad genética (Doebley, 1992; 
Gepts, 1993) y esta reserva genética que puede estar en riesgo por el flujo de genes de 
plantas domesticadas ya sean o no transgénicas. Según Gray y Raybould (1998), la 
hibridación con parientes silvestres puede causar erosión genética (principalmente en 
centros de diversidad) por “contaminación” de los pools genéticos naturales. 
 
Por otro lado, la hibridación entre los cultivos y sus parientes silvestres ha llevado 
algunas veces a la extinción de sus parientes o ha generado nuevas razas de malezas 
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que son más agresivas y mejor adaptadas a los hábitats manipulados por el hombre 
(Jenczewski et al, 2003). 
 
Los parientes silvestres son una fuente de genes que pueden ser transferidos en el 
germoplasma de los cultivos con el fin de ampliar su base genética, para conferir 
resistencias o incrementar tolerancias a estrés de tipo biótico y abiótico o para transferir 
nuevas características agronómicas (Engels et al, 2006). La importancia de la diversidad 
genética de los cultivos es una condición necesaria para lograr una alta productividad y 
estabilidad en el rendimiento y por otro lado, es la materia prima utilizada por los 
fitomejoradores para desarrollar nuevas variedades vegetales.  
 
Desde las plantas transgénicas también se da el flujo de genes. A pesar de los 
potenciales beneficios de los cultivos GM, es importante considerar los posibles impactos 
ambientales y agronómicos si hay escape de los transgenes y si se establecen en los 
ecosistemas agrícolas o naturales. Desde el punto de vista agrícola, la transferencia de 
nuevos genes de un cultivo a otro pueden generar disminución de la calidad, cambios en 
su rendimiento y problemas en su comercialización (Eastham y Sweet, 2002). La 
contaminación del maíz convencional con maíz GM puede afectar su aceptabilidad en el 
mercado. Por ejemplo, la polinización cruzada con el maíz dulce puede producir granos 
con menor cantidad de azúcar (Ingram, 2000). Otros problemas pueden estar 
relacionados con el mantenimiento de la pureza genética de las semillas.   
 
Una de las principales preocupaciones es que el cultivo generalizado de plantas 
transgénicas acelere la evolución de las malezas indeseables y con mayor capacidad 
invasora que conduzcan a la erosión de la biodiversidad o generen efectos de 
desequilibrio del ecosistema (Eastham y Sweet, 2002. Dale y Irwin, 1995). Si los 
parientes silvestres hibridan con cultivos GM y la introgresión de genes ocurre, las 
poblaciones silvestres pueden incorporar los transgenes y representar una amenaza 
económica como malezas o una amenaza ambiental como competidores en 
comunidades naturales (Quist, 2010). El riesgo es mayor cuando los parientes silvestres 
son malezas, ya que la co-existencia con el cultivo es más probable, ya que están 
adaptadas a hábitats artificiales y pueden ser muy difíciles de controlar (Jenczewski et al, 
2003).  
 
A pesar de que los cultivos tradicionales también representan esta amenaza, las 
diferencias entre la ingeniería genética y el mejoramiento tradicional con respecto a la 
naturaleza, el número y los efectos de los caracteres introducidos pueden hacer que 
algunos tipos de cultivos GM resulten más riesgosos (Jenczewski et al, 2003). 
 
La preocupación sobre los impactos ecológicos de los cultivos GM no sólo se enfoca en 
la probabilidad de que estos puedan hibridar con parientes silvestres sino también que lo 
hagan con razas locales o incluso con otros cultivos convencionales. 
 
Debido a que el maíz es una planta principalmente alógama y su polinización se lleva a 
cabo gracias a la dispersión del polen por el viento. El eventual flujo e introgresión de 
transgenes a cultivos comerciales, razas criollas o parientes silvestres es probable 
siempre y cuando crezcan cerca a plantas de maíz transgénico (Christou, 2002). En el 
caso de los parientes silvestres, el riesgo es mayor cuando hay cultivos GM en los 
centros de origen y/o diversidad de los cultivos (Simmonds, 1995. Engels et al, 2006). 
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La frecuencia de hibridación bajo condiciones naturales dependerá de que tan 
relacionadas son los individuos y en el patrón de dispersión de su polen. Una estimación 
cuantitativa de la dispersión del polen puede darnos una idea de la cantidad de genes 
que migran entre los campos. De ahí se deriva el interés del flujo de genes mediado por 
el polen (Lavigne, Klein y Couvet, 2002) 
 
Sin embargo, existen otros factores que afectan la dispersión del polen y la polinización 
cruzada citados a continuación: 
- Tamaño de la fuente de polen: La amplitud de la polinización cruzada entre los 
campos de cultivo o entre los cultivos y las poblaciones de plantas silvestres depende 
en gran medida de la escala de emisión y dispersión del polen (Raybould & Gray, 
1993. Devos et al, 2005).  
- Vectores de Polinización: Además de la dispersión por el viento, el polen puede ser 
efectivamente distribuido por los insectos. Por otra parte, el clima puede afectar el 
comportamiento de los insectos polinizadores del cultivo y la ocurrencia de la 
dispersión del polen por el viento, así que la magnitud de la polinización cruzada 
puede variar significativamente de cultivo a cultivo de un día para otro. El número y las 
especies de insectos polinizadores pueden variar considerablemente en su 
contribución a una polinización exitosa (Faegri et al, 1992, Gepts, 2002). 
- Factores Ambientales: El polen emitido puede ser depositado por la gravedad, 
removido por la precipitación, absorbido en las gotas de agua o puede impactar en 
superficies de la vegetación, construcciones, suelo y cuerpos de agua. La importancia 
y los impactos de estos factores en la dispersión del polen pueden variar con la 
velocidad y el peso de los granos de polen, el clima, la vegetación local y la topografía 
(Treu y Emberlin, 2000. Brookes et al, 2004). 
- Clima: La dispersión del polen está fuertemente influenciada por el clima, el viento, las 
lluvias y los cambios de temperatura, humedad y luz. La velocidad y la fuerza del 
viento también juegan un rol importante en la distribución de los granos de polen a 
distancias significativas dentro de sus periodos de viabilidad (Warwick et al, 2009).  
- Ambiente Local: Los patrones de dispersión del polen pueden están fuertemente 
influenciados por factores variables del ambiente local como la naturaleza del dosel, la 
vegetación circundante y la topografía. La velocidad y el flujo del viento están 
influenciados por la topografía y estos, a su vez, potencialmente intervienen en el 
movimiento del polen desde la fuente a las plantas receptoras (Devos et al, 2005).  
- Barreras Físicas: Los árboles y las cercas sirven de barreras para el flujo de aire, 
generando una disminución de la cantidad de polen en el aire al impactarlo y filtrarlo. 
Una alta cobertura de arbustos, hierbas y árboles con un amplio follaje actúa como 
barrera para las partículas que viajan en el aire, incluyendo el polen (Treu y Emberlin, 
2000. Brookes et al, 2004). 
- Viabilidad del polen y habilidad competitiva: Los factores biológicos que influencian 
exitosamente la polinización comienzan con la habilidad de la planta donante de 
producir polen viable y en la duración del potencial de este para polinizar. Si la 
habilidad competitiva del grano de polen es baja, su capacidad para competir con 
polen más fresco producido en la vecindad de la planta receptora será pobre. La 
viabilidad del polen puede variar ampliamente entre especies, pero también depende 
de variables ambientales como la temperatura y la humedad (Treu y Emberlin, 2000). 
- Niveles de alogamia en el cultivo: Los niveles de alogamia en el cultivo son un aspecto 
importante a tener en cuenta. La morfología floral y las características del polen son 
fundamentales para definir los patrones de dispersión (DoE, 1995). 
- Nivel de sincronía en los tiempos de floración: Debe existir una coincidencia entre los 
tiempos de floración de la planta donante del polen y la planta receptora para que el 
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polen maduro y los estigmas receptivos se produzcan al mismo tiempo. Si esto ocurre, 
existe una alta probabilidad de que la polinización cruzada ocurra (Gepts, 2002. 
Brookes et al, 2004). Los datos experimentales de la fenología de los cultivos 
comparada con la de los parientes silvestres son escasos, pero sugieren que las 
poblaciones silvestres suelen mostrar una amplia gama de fechas de floración en 
comparación con los cultivos. Esta diferencia hace que la coincidencia sea más 
probable. Por otra parte, el hecho de que se utilicen variedades precoces o tardías en 
la agricultura, puede tener efectos significativos sobre el flujo de genes desde los 
cultivos (Gepts et al, 2003). 
 
El polen del maíz es producido en las inflorescencias estaminadas y cuando se alcanza 
la madurez, las anteras emergen de la panoja y el polen se libera. Cerca de 25 millones 
de granos de polen se liberan en cada panoja de una planta (Kiesselbach, 1949) 
principalmente durante condiciones secas en un periodo de 5 a 8 días especialmente en 
la media mañana hasta el medio día (Jarosz et al., 2003; Ogden et al., 1969). Daniels y 
Boffey (2001) encontraron que la mayor parte del polen se dispersa entre las 7 am y las 
11 am. Estos datos concuerdan con lo publicados por Miller (1985).  
 
Los granos de polen son grandes de 90-125 μm y comparados con otras especies 
anemófilas tienen una alta velocidad terminal y por consiguiente, una mayor deposición 
comparativa (Mallory y Zapiola, 2008).  El tiempo en que el polen del maíz permanece 
viable bajo condiciones naturales varía desde cerca de 24 horas hasta varios días. El 
tiempo de viabilidad puede reducirse a pocas horas en climas cálidos y secos o 
extenderse hasta periodos de nueve días en condiciones de frio y humedad (Emberlin, 
1999). La supervivencia de polen se define como su habilidad para germinar. Esto 
contrasta con la fertilidad efectiva que se mide por la habilidad del polen para completar 
la fertilización. La primera propiedad es del polen, mientras que la segunda es una 
propiedad del polen y del estado receptivo de los estilos y los ovulos de la flor femenina. 
 
Luna et al. (2001) midió la longevidad del polen durante el invierno en México. Encontró 
un 80% de pérdida relativa de la viabilidad del polen en 1 hora y un 100%  de pérdida de 
viabilidad en 2 horas. La muerte del polen se debe principalmente a la deshidratación y 
por ello, el déficit de presión de vapor del aire es un factor muy importante. De acuerdo a 
los ensayos de Fonseca y Westgate (2005) los granos de polen son liberados con un 
contenido de humedad del 55 a 60% y su desecación es una función de la temperatura 
del aire, la humedad relativa y el tiempo 
. 
El maíz se considera como una especie protándrica, el polen es liberado de las plantas 
antes de que sus estilos sean receptivos, sin embargo, es común la coincidencia entre la 
emisión del polen y la emergencia de los estigmas en una misma planta que puede 
generar cerca del 5% de autopolinización (Mallory y Zapiola, 2008). Los pelos que 
sobresalen de la flor femenina son los estilos. Cada uno de ellos direcciona al tubo 
polínico del grano de polen hacia un ovulo que debe ser fertilizado para desarrollar un 
grano de maíz (Aylor, 2003).  
 
El maíz es principalmente polinizado a través del viento, pero también hay evidencia de 
que abejas y otros insectos colectan polen del maíz, aunque su aporte para la 
polinización cruzada es muy bajo ya que no existe un incentivo para estos insectos al 
visitar las flores femeninas del maíz (Emberlin et al.1999. Treu y Emberlin, 2000).  
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La velocidad de sedimentación del polen del maíz es de 30-40cm/s, por ello, el polen sólo 
viaja cortas distancias (Jarosz et al, 2003). Existen estudios que reportan tasas de 
cruzamiento de 40% a 2.5m (Bateman, 1947), 4.5% a 3m (Jugenheimer, 1976), 1.11% a 
200m (Burris, 2001), 2.47% a 200m y 0,2% a 500m (Jones y Brooks, 1950). Sin 
embargo, un estudio realizado por Salamov (1940) reportó una hibridación del 3,3% a 10 
m desde la fuente de polen y 0,5% a 200 m. Los menores niveles de hibridación cerca a 
la fuente del polen con respecto a los encontrados en los demás trabajos pueden estar 
relacionados con menor velocidad del viento en los sitios muestreados. 
 
El maíz ha sido ubicado dentro de la categoría de riesgo medio a alto para el flujo de 
genes de cultivo a cultivo. La evidencia sugiere que puede haber polinización cruzada 
entre las plantas de maíz genéticamente modificado y las plantas de maíz no transgénico 
más allá de la distancia recomendada de aislamiento de 200 m para mantener la pureza 
del cultivo en un 99% (Eastham y Sweet, 2002. Treu y Emberlin, 2000). Aunque algunos  
estudios han considerado distancias hasta de 800 m, se estima que es probable que 
pequeñas cantidades de polen viajen aún más lejos bajo las condiciones atmosféricas 
adecuadas (Heuberger et al. 2010, Goggi et al. 2007, Treu y Emberlin, 2000). 
 
Sears y Stanley-Horn (2000) evaluaron la distancia, dirección y densidad de la dispersión 
del polen del maíz Bt en varios lotes ubicados en Ontario, Canada. Los resultados 
muestran que independientemente de la dirección con respecto al lote, la mayoría del 
polen caía dentro de los 5 metros desde el límite del lote. Cerca del 90% del polen se 
colectó en platos pegajosos dentro de los 5 metros del margen del lote y el 98% del polen 
permaneció dentro de los 50 m. Estos datos son consistentes con lo encontrado en otros 
experimentos (Haegele y Peterson, 2007, Pleasants et al, 1999. Bannert y Stamp, 2007), 
en los que además, se demuestra que la velocidad del viento y su dirección influencian el 
movimiento del polen. 
 
Otros ensayos han evaluado la distancia de dispersión del polen mediante la observación 
de los niveles de polinización cruzada a partir de los porcentajes de Xenia (Ma et al, 
2004. Haegele y Peterson, 2007) o marcadores moleculares como las secuencias de los 
transgenes Cry1Ab, CP4EPSPS (Goggi et al, 2006. Goggi et al, 2007). En promedio, el 
porcentaje de cruzamiento es del 0,4% a 35m y disminuye por encima de los 100m a un 
0,05% o menos. 
 
En Colombia, el ICA ha realizado una serie de ensayos para establecer el flujo de genes 
desde maíces modificados hacia maíces convencionales. Uno de los estudios 
comprendió dos etapas: En la primera se evaluó el flujo de polen en los departamentos 
de Córdoba y Tolima en el año 2004. En la segunda etapa se evaluó el flujo de polen en 
los mismos departamentos pero en el año 2006. La evaluación de la polinización cruzada 
natural ocurrida durante el experimento se basó en la cuantificación de ocurrencia de 
Xenia y para ello se cosechó la totalidad de las mazorcas y se les contó el número de 
granos y granos amarillos. Se calculó a las diferentes distancias el total de granos y el 
porcentaje de Xenia. 
 
En la primera etapa como fuente de polen se utilizó el híbrido amarillo DK818YG 
(resistente a insectos) y como receptores blancos se usaron los materiales DK343, 
DK777, V156, SV1127 y Yucatán. En la segunda etapa como fuente de polen se utilizó el 
híbrido amarillo DK818RR (tolerancia a Roundup Ready) y como receptor blanco el 
convencional DK 363. 
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En todos los experimentos realizados, la gran mayoría del polen marcador amarillo se 
depositó en las mazorcas blancas que estuvieron en los primeros 50m a partir de la 
fuente de polen. El porcentaje restante se detecto en cantidades mínimas a las distancias 
evaluadas hasta porcentajes despreciables a los 400m. Las plantas obtenidas de estos 
granos amarillos fueron positivas para la proteína Cry1Ab y para el gen que codifica para 
la enzima CP4EPSPS en una proporción hasta 4.2 veces menor a los granos amarillos 
encontrados en las mazorcas blancas muy similar a lo esperado de una segregación 
Mendeliana de una característica monogénica en la primera generación de la F1. 
Otro estudio realizado en el departamento de Córdoba en el año 2006 utilizando como 
fuente de polen al maíz Herculex se encontró que los porcentajes de Xenia en el sentido 
de la dirección del viento fueron menores al 0.050% a una distancia de 50m. A partir de 
los 320 metros no se encontraron granos amarillos en los receptores blancos. Los 
porcentajes de Xenia en el sentido contrario de la dirección del viento fueron menores al 
0.085% a una distancia de 50m. 
 
 
Además del polen, el flujo de genes puede ocurrir a través de la persistencia y la 
dispersión de semillas (Eastham y Sweet, 2002). La dispersión de semillas puede ocurrir 
de diferentes formas, ya sea mecánica (transporte, equipo de siembra y cosecha), por el 
viento o por los animales. Los agricultores de países en vía de desarrollo intercambian su 
stock de semillas u obtienen nuevas semillas de sus familias o de miembros de la misma 
región (Louette et al., 1997. Bellon y Berthaud, 2004). 
 
Aunque un gran porcentaje del flujo de genes puede estar mediado por el derrame de 
semillas durante la cosecha o su transporte, se espera que el flujo vía semillas ocurra en 
distancias más cortas que con el polen. El potencial para el flujo de los transgenes 
depende principalmente de la latencia de semillas, la longevidad de las semillas en el 
suelo y el comportamiento de la germinación de las semillas en respuesta a las 
condiciones ambientales (Dyer et al, 2009). 
 
El establecimiento inusual pero repetido de individuos mediante semillas o propágulos 
vegetativos puede proporcionar oportunidades repetidas para la producción de 
generaciones avanzadas de híbridos y aumentar las probabilidades de introgresión. Por 
tal razón, es necesario hacer una mejor caracterización de los patrones de dispersión 
espacial y temporal de las semillas en los cultivos y su persistencia (Jenczewski et al, 
2003). 
 
 
La introgresión de transgenes tanto en especies silvestres con en plantas no 
transgénicas o razas locales está asociada con la habilidad de hibridación (Eastham y 
Sweet, 2002). La hibridación puede definirse como el cruzamiento reproductivo de dos 
individuos genéticamente diferentes. Tales individuos pueden diferir en uno, unos pocos 
o varios genes. 
 
La hibridación es común dentro de las especies, pero también puede ocurrir entre 
diferentes especies (hibridación interespecífica) y ocasionalmente puede darse entre 
especies de diferentes géneros (hibridación intergenérica) (DoE, 1994). Es un 
componente importante en la evolución vegetal y la especiación. Aunque las plantas de 
la filial 1 (F1) a menudo son estériles, pueden llegar a ser exitosas si permanecen en 
contacto con sus parentales o son capaces de dispersarse vegetativamente (Raybould y 
Gray, 1993). Por otra parte, la obtención frecuente de híbridos fértiles incrementa las 
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posibilidades de introgresión (incorporación estable de alelos de un taxón a otro) 
mediante repetidos retrocruzamientos de individuos híbridos con uno de sus parentales. 
Las consecuencias de la hibridación entre cultivos y especies silvestres dependerá de la 
naturaleza del transgen y de la fertilidad del híbrido y su progenie (McPartlan & Dale, 
1994). 
 
Se denominan escapes a la presencia de transgenes en maíces no transgénicos. Se 
considera que un transgen ha “escapado” de un cultivo si (DoE, 1994): 
- La planta que lo contiene persiste después en el cultivo, en hábitats perturbados 
asociados con agricultura u otras actividades humanas o en hábitats naturales. 
- El transgen se transfiere por polinización a otro cultivo que persiste en un 
agroecosistema.  
- El transgen se transfiere por polinización a un pariente silvestre que persista en 
hábitats perturbados asociados con agricultura u otras actividades humanas o en 
hábitats naturales. 
 
Los sistemas de manejo como el aislamiento temporal y espacial pueden ser utilizados 
para disminuir el flujo genético entre cultivos, así como también para disminuir el banco 
de semillas y las poblaciones de voluntarios. El uso de zonas de aislamiento, filas de 
plantas de maíz u otro tipo de vegetación como barreras para el flujo de polen desde la 
fuente y los cultivos receptores pueden reducir la dispersión de este, aunque ciertas 
condiciones climáticas y ambientales promuevan el transito del polen a largas distancias. 
Medidas biológicas de contención están siendo desarrolladas y requieren de 
investigación con el fin de determinar si la reproducción vegetal puede ser controlada 
para inhibir el flujo de genes a través del polen y/o las semillas (Eastham y Sweet, 2002).  
 
Las posibles implicaciones de la hibridación y la introgresión entre los cultivos GM y sus 
parientes silvestres o razas locales no son claras ya que es difícil predecir como los 
transgenes se van a expresar en las plantas no transgénicas. El fitness de los parientes 
silvestres o las razas locales en los que los transgenes hayan hecho introgresión va a 
depender de varios factores dentro de los que se destaca el tipo de transgen 
introgresado y las características del ecosistema o agroecosistema receptor. Aunque se 
deben tener en cuenta las frecuencias de hibridación entre los cultivos GM y las plantas 
no GM, es aún más importante determinar si existe la posibilidad real de que los 
transgenes puedan ser introgresados y establecer los niveles en los cuales puede haber 
un impacto ecológico significativo (Eastham y Sweet, 2002). 
 
Si los transgenes confieren una ventaja adaptativa, se espera que ellos prevalezcan en 
las poblaciones silvestres o agrícolas. Sin embargo, también se debe tener en cuenta el 
nivel del flujo de genes, si este ocurre en sucesivas oportunidades y si hay efecto 
selectivo sobre el transgen. Otros aspectos a considerar son: el grado de dominancia, la 
presencia de interacciones epistáticas y la existencia de interacciones genotipo-ambiente 
(Gepts, 2002). El paso más crítico para asegurar la supervivencia de los transgenes a 
largo plazo en las poblaciones depende de un balance entre migración y selección. 
 
Por ejemplo, la introgresión de los genes de resistencia a herbicidas puede conducir a un 
problema de malezas al disminuir la eficiencia de estos productos. Sin embargo, esto 
sólo es un problema agrícola, ya que en ausencia de una presión por herbicidas, la 
ventaja selectiva puede desaparecer rápidamente. Estos genes no necesariamente 
confieren una ventaja en las poblaciones silvestres (Gepts, 2002). Sin embargo, hasta la 
fecha no hay evidencia de que genes introducidos puedan convertir al cultivo en una 
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maleza y tampoco un efecto en organismos no blanco (como polinizadores y otros 
insectos benéficos u organismos del suelo). De hecho, no hay reportes de que el maíz se 
haya convertido en una maleza en los Estados Unidos en donde es el cereal más 
cultivado (Parrot, 2010). A pesar de ello, los genes de resistencia a insectos constituyen 
el debate central, ya que los cambios en la susceptibilidad causados por la coevolución 
planta-insecto son difíciles de predecir (Wisniewski et al, 2002).  
 
Las posibles consecuencias del flujo de genes incluyen (Haygood et al, 2003):  
- Asimilación genética: En donde hay un reemplazo de alelos de una población por los 
alelos de otra a través del flujo de genes. 
- Inundación demográfica: En donde los híbridos son menos fértiles que sus parentales, 
causando que disminuyan las poblaciones originales. 
 
En las poblaciones silvestres, la inundación demográfica y la deriva genética pueden 
relajar las condiciones para la asimilación genética y la velocidad de progreso del 
reemplazamiento alélico. Con la asimilación genética, un pequeño incremento en la 
migración puede conducir a la fijación de un gen proveniente del cultivo que resulte 
desfavorable o que había sido mantenido a una frecuencia moderada. Por su parte, la 
inundación demográfica puede dar lugar a un "colapso migracional", de tal manera que 
un pequeño aumento en la migración puede conducir no sólo a la fijación de un gen que 
resulte desfavorable, sino también a la reducción drástica de la población. Estos 
hallazgos sugieren que la dispersión de los genes desde los cultivo deben ser 
controlados más detenidamente (Haygood et al, 2003). Se trata de un problema de 
conservación, porque las pequeñas poblaciones son más vulnerables a las 
perturbaciones del hábitat, la depresión endogámica y otros riesgos (Ellstrand y Elam 
1993;. Levin et al 1996). 
 
Por otro lado, si los híbridos son más fértiles que sus padres silvestres, entonces los 
híbridos pueden ser invasivos. La asimilación genética puede ser rápida si el alelo 
invasor es favorecido por la selección pero es posible que ocurra aún si el alelo invasor 
es desfavorecido por la selección. Aunque la velocidad de asimilación genética es 
sensible a la tasa de migración, también lo es con el fitness nativo y con el fitness híbrido 
(Haygood et al, 2003). Esto sugiere que una cierta cantidad de la asimilación genética se 
debe esperar siempre que haya flujo de genes recurrente desde un cultivo a un pariente 
silvestre durante algunas generaciones. Además, los alelos de los cultivos pueden 
volverse comunes rápidamente. 
 
Se ha encontrado que el polen del maíz además de tener la capacidad de polinizar a 
otros miembros del género Zea, es sexualmente compatible con otras especies y 
subespecies de Teosinte y pueden producir híbridos fértiles (Wisniewski et al, 2002). De 
hecho, se ha encontrado que el polen de teosintes diploides es capaz de fertilizar al maíz 
dentado y los híbridos F1 son altamente fértiles. Sin embargo, dichos híbridos no son 
comunes de encontrar en México y Guatemala, en donde el teosinte crece como una 
maleza (Wisniewski et al, 2002). 
 
Sin embargo, cabe anotar que las plantas de maíz ocasionalmente crecen en ambientes 
silvestres, bordes de carretera o como voluntarios en campos cultivados ya que el maíz 
es incapaz de sostener su reproducción por fuera de campos cultivables y es una 
especie no invasora de hábitats naturales (Anon, 1994b). Durante su domesticación del 
Teosinte, el maíz ha perdido la habilidad de sobrevivir en hábitats naturales. Las semillas 
permanecen en la mazorca después de que maduran sin poder dispersarse (Doebley et 
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al, 1990) y las semillas que son dispersadas en la cosecha no sobreviven por más de un 
año en el suelo debido a su pobre dormancia. Si la introgresión entre el maíz GM y el no 
GM ocurriera, la probabilidad de desarrollar malezas a partir de voluntarios es baja 
debido a que su capacidad reproductiva es limitada por su inhabilidad de dispersión 
natural.  
 
Para el caso de Europa, el riesgo de flujo de genes mediado por el polen en el maíz se 
restringe a la polinización cruzada entre cultivos ya que no existen parientes silvestres. 
Además, es poco probable que una semilla permanezca viable por periodos prolongados 
en las condiciones europeas debido a su pobre dormancia y a la incapacidad de 
sobrevivir a bajas temperaturas (Eastham y Sweet, 2002). El maíz requiere condiciones 
templadas para crecer y no toleran periodos prolongados de frio. 
 
Finalmente, hay que reconocer que el flujo de genes no sólo ocurre en una dirección. El 
flujo de genes desde parientes silvestres a los cultivos puede ocurrir cuando las semillas 
del cultivo son capaces de dispersarse y establecerse en poblaciones silvestres. 
Utilizando marcadores de ADN citoplásmatico, Boudry et al. (1993) demostraron que las 
remolachas malezas surgieron de la polinización accidental de la remolacha azucarera 
cultivada (Beta vulgaris ssp. vulgaris) con remolachas silvestres adventicias (B. vulgaris 
ssp. maritima) en áreas de producción de semilla.  
 
Las plantas cultivables generalmente pueden cruzarse con sus progenitores directos. Las 
probabilidades de hibridación disminuyen cuando incrementa la divergencia fenotípica y 
genética; son pocos los híbridos intergenéricos que se han obtenido entre cultivos y 
especies silvestres relacionadas (Evans y Kermicle, 2001). 
 
La evidencia de que la hibridación ocurre entre un gran número de cultivos y sus 
parientes silvestres sugiere que la mayoría de las barreras reproductivas que han 
acompañado el proceso de domesticación de plantas son imperfectas. La domesticación 
es un proceso muy reciente en la escala evolutiva, la mayoría de los cultivos y sus 
progenitores se han ido distanciando en menos de 12.000 años, lo cual no es suficiente 
para establecer barreras reproductivas impermeables. Ni los sistemas de apareamiento 
ni la poliploidía aseguran el aislamiento reproductivo completo (Jenczewski et al, 2003). 
 
 
La investigación del flujo de genes de maíz en Colombia es poca. Actualmente, se está 
culminando el estudio sobre flujo de genes en maíz en condiciones de la Costa Caribe 
colombiana que busca establecer una línea base para la generación de capacidad 
técnica en la evaluación de riesgos en bioseguridad para colombia liderado por Victor 
Nuñez.  El estudio va encaminado a generar y adaptar bases de datos para el rastreo y 
seguimiento de la introgresión de genes, estabilidad y persistencia de características 
específicas seleccionadas como marcadores indicadores del flujo de genes. Se busca 
establecer estrategias de manejo del cultivo y guías operacionales para controlar o 
minimizar el flujo de genes entre las diferentes modalidades de cultivos y especies 
relacionadas presentes en las zonas de producción. El estudio permitirá estandarizar 
metodologías para el seguimiento a gran escala del flujo de genes en maíz y especies 
relacionadas (LAC-Biosafety, 2012). 
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FLUJO DE GENES DESDE EL MAÍZ TRANSGÉNICO: ALGUNOS ESTUDIOS 
 
El flujo de genes en campo puede ser medido de diferentes maneras, el método directo 
más común es la observación del movimiento de semillas y polen, el cual, puede dar un 
estimativo del potencial flujo de genes (dispersión). 
 
Otra forma es rastrear la presencia de un marcador en las plantas madre y/o en su 
progenie para indicar la ocurrencia de la dispersión del polen y de una polinización 
eficiente. Los experimentos se han realizado con marcadores fenotípicos como el color 
de la semilla, el color de las flores y la resistencia codificada por un transgen (Lavigne et 
al, 1988), con marcadores bioquímicos (Nurminiemi et al. 1998) y con marcadores 
moleculares como microsatélites (Dawson et al, 1997) o PCR (Paul et al, 1995). Los 
transgenes son marcadores muy útiles para rastrear el flujo de genes. 
 
Las tierras altas de Oaxaca, Chiapas y las regiones cercanas a Guatemala constituyen 
uno de los siete centros de diversidad genética del maíz. En esta región se han 
desarrollado la mayoría de los estudios de flujo de genes desde maíz transgénico a pesar 
de que el gobierno mexicano declaro la moratoria en 1998 para la siembra de maíz 
transgénico en su territorio (Mann, 2002) 
 
En noviembre de 2001, la revista Nature publicó un artículo en el que se encuentra 
evidencia de transgenes en razas locales de maíz de Oaxaca en México que 
introgresaron a través de polinización cruzada. Quist y Chapela (2001) aseguran que los 
transgenes se incorporaron en el genoma de manera inestable y que dicha introgresión 
puede poner en peligro la biodiversidad de las razas locales mexicanos. Este trabajo ha 
sido criticado por sus errores metodológicos, principalmente, por contar con una muestra 
de semillas colectadas de sólo 6 plantas (Cleveland et al, 2005). 
 
En respuesta, Ortiz-García y colaboradores (2005) realizaron un estudio con una 
metodología más rigurosa y un muestreo semillas de maíz colectadas de 870 plantas en 
125 campos y 18 localidades en el estado de Oaxaca durante el 2003 y el 2004. Se 
analizaron las semillas para la presencia de dos secuencias: el promotor 35S del virus 
del mosaico del coliflor (35S CaMV) y el terminador de la nopalin sintasa de 
Agrobacterium tumefaciens (nos). A diferencia de los resultados encontrados por Quist y 
Chapela, el estudio no encontró ninguna secuencia transgénica a partir del análisis por 
PCR.  
 
Dyer y colaboradores (2009), también en México analizaron la dispersión de los 
transgenes vía semilla mediante inmunoensayos (ELISA) sobre los stocks de semillas de 
los agricultores. Se establecieron parámetros de la dinámica de la población de semillas 
utilizando encuestas y combinando dichos datos con resultados analíticos para examinar 
las fuentes y los mecanismos de dispersión. Las proteínas Cry1Ab/Ac y CP4/EPSPS se 
encontraron en 3.1% y 1.8% de las muestras, respectivamente y fueron más abundantes 
en el sureste de México. En la región centro-occidente de México también fueron 
encontradas las proteínas transgénicas, lo cual, se debe a la difusión de semillas y 
granos importados de Estados Unidos. Este trabajo se resalta porque son pocos los 
estudios que se concentran en el flujo de genes vía semilla, un vehículo para el flujo de 
genes en centros de origen y diversidad de los cultivos.  
 
Por su parte, Henry y colaboradores (2003) monitorearon el flujo de genes fue durante el 
invierno y la primavera para maíz genéticamente modificado para tolerancia a herbicidas 
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en los años 2000 a 2002 en Inglaterra en 15 condados desde Dorset hasta North 
Yorkshire y desde Shropshire hasta Lincolnshire. En el estudio se analizaron 55 lotes de 
maíz y 1152 puntos de muestreo dentro de cultivos convencionales. Las colectas se 
realizaron a 2 m, 5, 10, 20, 50 y 150 m con respecto al punto más cercano con un cultivo 
GM. Se extrajo el ADN y se realizó PCR en tiempo real utilizando primers para el gen pat. 
Evidencia del flujo de genes se detectó más allá de los 80m y 200m de separación 
recomendados en los Estados Unidos por la SCIMAC (Supply Chain Initiative on Modified 
Agricultural Crops) para maíz de forraje y maíz dulce, respectivamente. Así mismo, los 
resultados de cada uno de los campos evaluados pudieron ser correlacionados con la 
dirección de viento durante el periodo de floración, la sincronía entre la floración de los 
dos cultivos y su distancia de separación. 
 
Weekes y colaboradores (2007) desde el 2000 hasta el 2003 hicieron unos ensayos a 
nivel de fincas en el Reino Unido para evaluar el efecto de la liberación de maíz tolerante 
a herbicidas. Los ensayos se realizaron para investigar el flujo de genes cultivo a cultivo y 
para desarrollar un modelo estadístico para la predicción de la frecuencia del flujo de 
genes con el fin de establecer lineamientos para las distancias de aislamiento. Las 
muestras de semillas se colectaron de 55 lotes y se evaluó la presencia del gen pat 
mediante qPCR. Se encontró que las tasas del flujo de genes disminuían a medida que 
incrementaba la distancia con respecto al cultivo GM. A 150m, se detectó flujo de genes 
en el 30% de las muestras. Con el modelo de predicción se estableció que un campo de 
150x150m necesita de una distancia de separación de 3m con respecto al cultivo GM 
para mantener un flujo de genes por debajo del 0,9%. 
 
En Corea, Kim y colaboradores (2006) evaluaron la presencia de transgenes en maíz y 
soya convencionales. A partir hojas tomadas de cultivos de ambas especies y análisis 
por PCR con primers para las regiones 35S CaMV y nos, no encontraron transgenes en 
ninguna de las muestras evaluadas. Dentro del muestreo incluyeron hojas de plantas de 
maíz que crecían en bordes de carretera y encontraron que una de ellas, ubicada en la 
vía hacia el Puerto Incheon, contenía transgenes. Dentro de sus conclusiones, sugieren 
que estos resultados, aunque no son muestra de un flujo de genes masivo en la región, 
deben ser tenidos en cuenta para incrementar los controles en la cadena de importación 
de semilla transgénica. 
 
Sin embargo, 4 años después, los mismos autores realizaron el mismo estudio. No 
encontraron ninguna planta de maíz establecida en cercanías al Puerto Incheon, sin 
embargo, encontraron 18 plantas alrededor del Puerto Gunsan. Quince de ellas fueron 
transgénicas y se identificaron tres eventos: NK603, Mon810 y TC1507. Aunque el maíz 
GM no ha sido aprobado para siembra en Corea, la importación de semillas para 
alimento y forraje ha venido incrementando junto con la probabilidad de escape de 
transgenes en el tiempo (Park et al, 2010). 
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JUSTIFICACIÓN 
 
Colombia adoptó la tecnología transgénica en maíz desde el año 2007. Para el 2010 se 
cultivaron en el país 38,896 hectáreas de maíz transgénico con resistencia a insectos 
lepidópteros, tolerancia a herbicidas y materiales que contienen las dos características.  
 
A la fecha, se han encontrado estudios en los que hay evidencia del flujo de transgenes 
vía polen y vía semilla desde maíz transgénico hacia razas locales y maíces 
convencionales. Sin embargo, en el país aún no se han realizado estudios en los que se 
evalúe el flujo de transgenes en condiciones de campo, por tal razón, en este trabajo se 
diseña una estrategia metodológica para detectar el flujo de genes de cultivos de maíz 
transgénico a maíces convencionales y razas locales de maíz en el Valle de San Juan, 
Tolima.  
 
Este proyecto contribuye al diseño de las medidas de bioseguridad que permitan 
garantizar el uso seguro de las tecnologías transgénicas de maíz en Colombia para 
asegurar la integridad genética de los maíces comerciales, las razas locales y las 
especies silvestres. 
 
Teniendo en cuenta que en el territorio nacional ya se ha autorizado la liberación de maíz 
transgénico mediante la siembra controlada y que existe poco conocimiento de la 
existencia de especies silvestres, razas locales y maíces convencionales que puedan 
hibridarse con este, se hace necesario adelantar un proceso para fortalecer las medidas 
de bioseguridad y contar con la información necesaria para la toma de decisiones en el 
monitoreo y seguimiento de los OGM con fines agrícolas liberados en el territorio 
nacional. 
 
 
PLANTEAMIENTO DEL PROBLEMA 
 
Para garantizar un nivel adecuado de protección en la transferencia, manipulación y 
utilización segura de los OGM que puedan tener efectos adversos para la conservación y 
utilización sostenible de la diversidad biológica es necesario adelantar un proceso para 
fortalecer las medidas de bioseguridad que permitan garantizar su uso seguro y contar 
con la información necesaria acerca del potencial de hibridación e introgresión de los 
transgenes en maíces convencionales y razas criollas de maíz en el Valle de San Juan 
(Tolima) para la toma de decisiones en el monitoreo y seguimiento de los OGM con fines 
agrícolas liberados en el territorio nacional. 
De acuerdo con lo anterior, las preguntas de investigación del proyecto son: 
 ¿Cuáles son las tecnologías transgénicas de maíz liberadas en el territorio nacional y 
que actualmente están siendo sembradas en el Valle de San Juan,Tolima? 
 ¿Cuáles son los maíces convencionales y las razas locales de maíz que están 
asociadas a los cultivos de maíz transgénico en el Valle de San Juan, Tolima? 
 ¿Es posible establecer una estrategia de muestreo para detectar el flujo de genes de 
cultivos de maíz transgénico a maíces convencionales y razas locales de maíz en el 
Valle de San Juan, Tolima? 
 ¿Existe un flujo de genes desde los cultivos de maíz transgénico hacia los maíces 
convencionales y las razas locales de maíz sembradas del Valle de San Juan, Tolima 
en el primer semestre de 2010? 
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OBJETIVOS 
General 
Realizar el monitoreo del flujo de genes desde cultivos de maíz transgénico a variedades 
comerciales y razas locales de maíz en el Valle de San Juan, Tolima. 
 
Específicos  
• Identificar las tecnologías transgénicas de maíz liberadas en el Departamento del 
Tolima. 
• Reconocer los maíces comerciales y las razas locales asociadas a los cultivos de 
maíz transgénico en el Valle de San Juan, Tolima.  
• Diseñar una estrategia de muestreo para detectar el flujo de genes de cultivos de maíz 
transgénico a maíces comerciales y razas locales de maíz en el Valle de San Juan, 
Tolima.  
• Estandarizar procesos para la detección de genes y proteínas transgénicas en las 
muestras colectadas. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
1. Detección de flujo de genes vía semilla: Análisis 
de plantas madre 
Los Organismos Genéticamente Modificados (OGM) obtenidos mediante técnicas de biotecnología, 
se entienden como cualquier “organismo vivo que posea una combinación nueva de material genético 
que se haya obtenido mediante la aplicación de la biotecnología moderna” (Secretaría del Convenio 
sobre la Diversidad Biológica, 2000).   
 
Los cultivos transgénicos fueron introducidos al mercado en el año de 1996 y alcanzaron las 160 
millones de hectáreas cultivadas en el 2011. Después de 16 años de comercialización, son 29 los 
países que han adoptado la tecnología transgénica. 
 
El maíz transgénico ocupa el segundo lugar de adopción con 51 millones de ha, correspondiente al 
32% del área total sembrada con cultivos GM a nivel mundial (James, 2012). De las 159 millones de 
ha sembradas con maíz en el mundo, el 32% corresponden a maíz transgénico. Los OGM pueden 
representar un considerable aporte a la producción de alimentos y materias primas, pero a la vez 
pueden constituir una amenaza real o potencial por sus posibles riesgos para la producción 
agropecuaria, la sostenibilidad de los agroecosistemas, la biodiversidad y la salud humana. 
 
Desde el 2007, se liberó en Colombia bajo siembra controlada el maíz transgénico. En la actualidad 
son 13 las diferentes tecnologías de maíz GM que han sido autorizadas en el país, 8 de ellas han sido 
aprobadas para ser sembradas de forma controlada y las 5 restantes están siendo utilizadas en 
ensayos de bioseguridad y/o en evaluaciones agronómicas. Las características de los maíces 
transgénicos que se utilizan en el país son: Resistencia a insectos lepidópteros y/o coleópteros y 
tolerancia a glifosato y/o glufosinato de amonio. El área de cultivo de maíz GM ha tenido un 
importante aumento desde el año 2007, en el cual se cultivaron 6.901 ha, mientras que para el 2011 
se cultivaron 59.239 ha (Agrobio. 2012).  
 
El Convenio de las Naciones Unidas sobre Diversidad Biológica firmado en Río de Janeiro, en 1992 y 
ratificado por Colombia mediante la Ley 165 de 1994, establece en el numeral tercero del artículo 19, 
la obligación de los Gobiernos de acordar un Protocolo que establezca los procedimientos en la 
transferencia, manipulación y uso de los OGM por técnicas de biotecnología, que puedan tener un 
efecto adverso en la biodiversidad y sus componentes (Naciones Unidas, 1992).   
 
En el contexto anterior, Colombia expidió la Ley 740 de 2002 ratificando el Protocolo de Cartagena 
sobre Seguridad en la Biotecnología, el cual tiene por objeto garantizar un nivel adecuado de 
protección en la esfera de la transferencia, manipulación y utilización segura de los OGM que puedan 
tener efectos adversos para la conservación y utilización sostenible de la diversidad biológica 
(Secretaría del Convenio sobre la Diversidad Biológica, 2000). 
 
Teniendo en cuenta el poco conocimiento de la existencia en Colombia de especies silvestres o de 
razas locales asociadas con OGM, sumado al hecho que en el territorio nacional ya se ha autorizado 
la liberación del OGM con fines agrícolas y a que en un panorama futuro se continuará con su 
liberación al ambiente, se hace necesario adelantar un proceso para evaluar el flujo de transgenes 
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para contar con la formación necesaria para la toma de decisiones en torno al tema y concretamente 
en el monitoreo y seguimiento de los OGM con fines agrícolas liberados en el territorio nacional. 
 
Colombia como país firmante del Protocolo de Cartagena sobre Seguridad en la Biotecnología, se 
encuentra en la obligación de adelantar actividades que permitan generar fundamentos y evidencias 
claras para la toma de decisiones informadas acerca de los OGM, mediante una estrategia de 
investigación y difusión de la información ante la falta de conocimiento generalizado sobre los 
transgénicos y sobre las medidas de bioseguridad que permitan garantizar su uso seguro.   
 
El flujo de genes se define como el movimiento de información genética entre individuos, poblaciones 
o taxones de forma que se incorporan genes dentro de otro pool genético (Futuyma, 1998). Puede 
darse vía polen, semillas o existe una tercera ruta a través de las bacterias de la rizosfera del suelo 
(transferencia horizontal de genes) (Henry et al, 2003). Por la segunda vía, el flujo de genes puede 
ocurrir a través de la persistencia y la dispersión de semillas (Eastham y Sweet, 2002). 
 
El grano de maíz es una cariópside compuesta por cuatro estructuras físicas fundamentales: el 
pericarpio, cáscara o salvado, el endospermo, el germen o embrión y la pilorriza. El maíz es a 
menudo de color blanco o amarillo, aunque también hay variedades de color negro, rojo y jaspeado. 
Hay varios tipos de grano, que se distinguen por las diferencias de los compuestos químicos 
depositados o almacenados en él (Tovar, 2008). 
 
El maíz es una incapaz de sostener su reproducción por fuera de campos cultivables sin la ayuda del 
hombre (Chavez et al, 2012). Durante su domesticación del Teosinte, perdió la habilidad de sobrevivir 
en hábitats naturales. Las semillas permanecen en la mazorca después de que maduran sin poder 
dispersarse (Doebley et al, 1990) y las semillas que son dispersadas en la cosecha no sobreviven por 
más de un año en el suelo debido a su pobre dormancia. El maíz requiere condiciones templadas 
para germinar y no toleran periodos prolongados de frio (Gutiérrez et al, 2007).  
 
A nivel general, la dispersión de semillas puede ocurrir de diferentes formas, ya sea mecánica 
(transporte, equipo de siembra y cosecha), por el viento o por los animales. Adicionalmente, la 
mayoría de los agricultores de países en vía de desarrollo intercambian su stock de semillas u 
obtienen nuevas semillas de sus familias o de miembros de la misma región (Morris et al, 1999). 
 
Aunque un gran porcentaje del flujo de genes puede estar mediado por el derrame de semillas 
durante la cosecha o su transporte, se espera que el flujo vía semillas ocurra en distancias más 
cortas que con el polen (Louette, 1995). El potencial para el flujo de los transgenes depende 
principalmente a la latencia de semillas, la longevidad de las semillas en el suelo y el comportamiento 
de la germinación de las semillas en respuesta a las condiciones ambientales. 
 
El establecimiento inusual pero repetido de individuos mediante semillas o propágulos vegetativos 
puede proporcionar oportunidades repetidas para la producción de generaciones avanzadas de 
híbridos y aumentar las probabilidades de introgresión. Por tal razón, es necesario hacer una mejor 
caracterización de los patrones de dispersión espacial y temporal de las semillas en los cultivos y su 
persistencia (Jenczewski et al, 2003). 
 
Hasta ahora, en Colombia no existen estudios que analicen los mecanismos ni el impacto del flujo de 
transgenes vía semillas en el maíz. Teniendo en cuenta que existe el riesgo potencial de que este 
flujo ocurra, en este estudio se propone una estrategia metodológica para evaluar en condiciones de 
campo el flujo de genes desde maíz GM hacia las razas locales y los maíces convencionales 
sembrados en el municipio del Valle de San Juan (Tolima) durante el primer semestre de 2010.  
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1.1 Materiales y métodos 
1.1.1 Muestreo 
Las colectas se realizaron en el municipio del Valle de San Juan en el departamento del Tolima en los 
meses de Julio y Agosto durante la cosecha de maíz sembrado en el primer semestre de 2010. 
El municipio se encuentra localizado sobre las coordenadas 4°12’ N y 75°07’ O entre los municipios 
de El Espinal e Ibagué (Figura 1-1) 
Figura 1-1: Ubicación del Valle de San Juan en el departamento del Tolima. 
 
El municipio tiene un área de 198 km2 de los cuales 10,53% está dedicado a la agricultura. Tiene una 
temperatura promedio de 25°C y los principales cultivos que se siembran son maíz, arroz, plátano, 
café y hortalizas (Guarnizo, 2011).  
De acuerdo a la Secretaría de Planeación Municipal de Valle de San Juan, en el municipio hay 17 
veredas, 9 de las cuales siembran maíz (Tabla 1-1). 
 
Tabla 1-1: Veredas del Valle de San Juan.  
Con un asterisco se señalan aquellas en las que se siembra maíz 
 
No VEREDA No VEREDA No VEREDA 
1 Hijo del Valle* 7 Buena Vista Alta 13 Imán 
2 Cabuyal* 8 Dinde* 14 Tasajeras* 
3 Agua Clara 9 Capote* 15 Guasimito 
4 Buena Vista Baja* 10 Tierras Blancas* 16 San Jacinto 
5 Buena Vista Alegría 11 Neme* 17 Santa Rosa* 
6 Sedalia 12 Vallecito   
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Dentro del municipio, las zonas de muestreo incluyeron: 
- Lotes sembrados con maíz transgénico. En este caso, el muestreo se realizó en la zona buffer y/o 
en el refugio (Figura 1-2).  
- Lotes sembrados con razas locales de maíz. 
- Lotes sembrados con maíces comerciales convencional. 
 
Es importante señalar que la zona buffer consiste en 4 filas de maíz convencional que se siembran 
con el fin de crear una trampa para el flujo de polen desde el área sembrada con maíz transgénico y 
el refugio es una zona sembrada con maíz convencional para frenar el desarrollo de resistencia por 
parte de los insectos plaga a la tecnología transgénica. Debe constituir como mínimo el 10% del área 
total cultivada. 
  
Figura 1-2: Esquema de un lote de maíz transgénico indicando la ubicación de la zona buffer y la 
zona refugio. 
 
 
 
Tabla 1-2: Tipo y número de lotes muestreados y área equivalente en hectáreas. 
Tipo No. Lotes (%) No. Hectáreas 
Refugio 16  (26,7%) 
28 Convencional 
125,5 Transgénico 
Buffer 13  (21,7%) 
8,35 Convencional 
95 Transgénico 
Raza local 4  (6,7%) 2,25 
Convencional 27  (45%) 114,2 
TOTAL 60 
152,8 Convencional 
220,5 Transgénico 
 
 
El muestreo se realizó de la siguiente forma:  
- Lotes sembrados con maíz transgénico: Se tomaron muestras de las zonas buffer y/o de las zonas 
refugio de los lotes cultivados con las tecnologías de maíz transgénico: 30F35WH y 30F32WH de 
Pioneer y DK4004 de Monsanto. Dichos lotes se encontraban ubicados en las veredas: Hijo del 
Valle, Letras, Cabuyal, Capote, Michú, El Neme, Letras, Dinde, La Florida y Buena Vista Baja. Se 
realizó la colecta en 16 zonas de refugio y 13 zonas buffer (Tabla 1-2). 
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- Lotes sembrados con la raza local denominada clavo. Se realizó la colecta en 4 lotes (Tabla 1-2). 
Roberts (1957) describe a la raza criolla Clavo con mazorcas largas, delgadas, granos de tamaño 
medio, anchos y redondeados, endospermo duro y blanco. Se encuentra entre 670 y 2.600 msnm, 
en Nariño, Tolima, Caldas, Norte de Santander y Chocó. 
- Lotes sembrados con maíz convencional: Se tomaron muestras en lotes cultivados con variedades 
comerciales pertenecientes a las veredas: Hijo del Valle, Letras, Cabuyal, Capote, Michú, El Neme 
y Letras. Los híbridos convencionales de la región comprenden: Impacto, 30F35, 30F32, 3041, 
P3862, DK 777 y DK7088. Se realizó la colecta en 27 lotes sembrados con maíz comercial no 
transgénico (Tabla 1-2). 
 
En cada sitio de muestreo se tomaron los datos de georreferenciación (Figura 1-3), fecha de colecta, 
nombre de la vereda, la finca y el propietario del lote, número de hectáreas, tipo de cultivo y 
observaciones como la distancia con respecto al lote de maíz transgénico más cercano, existencia de 
barreras geográficas importantes, tipo de semillas sembradas, fechas de siembra y/o floración, entre 
otras (Anexo A). 
 
Figura 1-3: Ubicación de los puntos de muestreo.  
Amarillo: Lotes sembrados con maíz convencional. Azul oscuro: Refugios. Azul claro: 
Zonas Buffer. Rojo: Lotes sembrados con razas locales 
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Se tomó como modelo base para el muestreo la metodología propuesta en el estudio de Ortiz-García 
y colaboradores (2005). Se muestrearon 60 lotes y para cada lote se hizo la colecta de dos hojas y 
una mazorca por planta. En el lote, se tomaron muestras de 9 plantas, haciendo un recorrido en 
forma de W (Figura 1-4). Esto se aplicó para la colecta en lotes de maíz convencional, lotes de razas 
locales y zonas refugio. 
 
Figura 1-4: Esquema de colecta de muestras en cada lote. 
 
 
Para la toma de muestras en zonas buffer, se colectaron las mismas muestras para 9 plantas, pero 
en este caso, el recorrido se hizo de forma aleatoria tomando los 9 puntos en la zona circundante del 
lote. 
Se realizó el muestreo para un total de 540 plantas, de las cuales se colectaron 1080 hojas y 540 
mazorcas, equivalente a aproximadamente 162.000 granos.  
 
Las dos hojas colectadas de la planta madre fueron almacenadas en bolsas Ziploc debidamente 
marcadas y se congelaron a 0°C. Las mazorcas se almacenaron en bolsas Ziploc y luego fueron 
desgranadas. Los granos totales de cada mazorca se empacaron por separado en bolsas de papel 
previamente marcadas con el número de lote y de muestra para su transporte y almacenamiento. Los 
lotes se numeraron de 1 a 60 y la nomenclatura utilizada fue L para lote y números arábigos y M para 
muestra y números arábigos del 1 a 9. Las muestras se transportaron y almacenaron en el 
Laboratorio de Biología Molecular de la Universidad Nacional de Colombia siguiendo una cadena de 
custodia. Las hojas se almacenaron a -20°C y los granos a temperatura ambiente.  
 
En algunos lotes de granos se encontraron gorgojos, por lo cual fue necesario hacer la aplicación del 
insecticida Lorsban® y del funguicida Vitavax®, para evitar también contaminación por hongos de la 
semilla. 
 
El muestreo total se realizó en 10 veredas del municipio del Valle de San Juan: Cabuyal, Capote, 
Dinde, Egidos, Santa Rosa, El Neme, Hijo del Valle, La Manga, Michu y Buena Vista Baja. 
 
Teniendo en cuenta los datos de la “Lista de beneficiarios del apoyo a la comercialización de maíz 
amarillo segundo semestre 2010” publicada por el Ministerio de Agricultura y Desarrollo Rural 
(MADR) y Fenalce, en el Valle de San Juan existen 107 productores de maíz con 1353,8 Ha 
sembradas. De acuerdo a esto y teniendo en cuenta que en el municipio no existe ningún otro registro 
de siembra de maíz, la colecta de muestras se realizó en lotes pertenecientes a 44 productores, lo 
cual equivale al 44,12% del total de productores de la zona. En términos de hectáreas, los sitios de 
muestreo comprenden un 25,57% del área total sembrada de maíz en la región si tenemos en cuenta 
que se hicieron colectas en un área equivalente a 373,3 Ha en caso de totalizar lotes transgénicos y 
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no transgénicos cubiertos por el estudio. Sin embargo, si sólo se tienen en cuenta las 152,8 Ha de 
maíz convencional que entraron en el muestreo, el estudio cubrió el 11,29% del área sembrada de 
maíz del Valle de San Juan. 
1.1.2 Análisis de Parentales 
Inicialmente se procesaron las muestras de hoja, se realizó InmunostripTM sobre una de las hojas de 
cada planta madre, es decir, sobre 540 muestras para garantizar que no se trataba de un organismo 
transgénico. Las 540 hojas restantes se guardaron como contramuestra. 
 
Teniendo en cuenta que los eventos cultivados en el 2010 en campo y durante el tiempo de muestreo 
tienen en su mayoría el gen Cry1F, se utilizó la prueba inmunostrip que permite identificar la proteína 
Cry1F.  
 
Figura 1-5: Procedimiento seguido para utilizar las pruebas InmunostripTM para la detección de la 
proteína Cry1F en hojas de plantas madre. 
 
 
 
 
 
 
 
 
Se tomó una hoja de cada muestra, se limpió con una toalla absorbente previamente humedecida con 
alcohol al 70%, luego, se eliminó el exceso de alcohol utilizando una toalla absorbente seca, el tejido 
foliar se cortó con una cuchilla estéril para obtener 3 cuadros de aproximadamente 1cm2, los cuales 
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se maceraron con 400 µL de buffer SEB4 (preparado según las instrucciones de uso de la prueba 
InmunostripTM), utilizando una punta azul para micropipeta a la cual previamente se le quemó la 
punta. El tejido se maceró hasta que el buffer se tornó color verde claro. Posteriormente, se colocó 
una tirilla y después de 10 minutos se registró el resultado. Cuando la tirilla marco una línea, el 
resultado fue negativo y cuando marcó dos líneas el resultado fue positivo para presencia de la 
proteína transgénica Cry1F (Figura 1-5). Los tubos eppendorf y las puntas fueron esterilizados a 15 
psi y 121°C durante 20 minutos.  
 
A las muestras de hoja de los lotes en los que los 9 individuos dieron negativo para la prueba 
InmunostripTM, se les realizó extracción de ADN de hoja y PCR, para verificar los resultados obtenidos 
y asegurarse que las semillas con las que se va a probar si hay procesos de hibridación no provienen 
de plantas transgénicas (Capítulo 2).  
 
Para extracción de ADN de hoja, se ensayaron los protocolos propuestos por: Permingeat et al. 
(1998), Zhang y Stewart (2000), Phillips et al. (2003) y Murray y Thompson (1980). El protocolo con el 
cual se obtuvo la mejor eficiencia de extracción de ADN, buena cantidad y calidad de ADN 
recuperado, fue una modificación del propuesto por Phillips et al. (2003) y se utilizó para realizar 342 
extracciones de ADN de hoja (Anexo B). Las extracciones se visualizaron mediante tinción con 
bromuro de etidio y electroforesis en gel de agarosa al 1%. La cuantificación de ADN se realizó 
utilizando un Nanodrop 2000 de Thermo Scientific. 
 
Se estandarizó y optimizó el protocolo para PCR con el fin de amplificar la región promotora 35S del 
Virus del Mosaico del Coliflor (35S CaMV) y el terminador de la nopalina sintasa (nos). Se 
seleccionaron primers para amplificar estas secuencias ya que alguna de las dos o ambas están 
presentes en los transgenes de todos los eventos de maíz genéticamente modificado que han sido 
liberados en el país (Tabla 1-3). 
 
 
Tabla 1-3: Tecnologías de maíz GM liberados en Colombia y la estructura de sus transgenes 
Tecnología Evento 
Promotor Región 
Codicante 
Terminador 
Maíz Herculex I TC-1507 
Ubiquitina Zm 
35S CaMV 
Cry1F 
PAT 
3’ Poli (A) ORF25  
3’ Poli (A) 35S CaMV 
Maíz Roundup Ready NK 603 35S CaMV CP4EPSPS Nos At 
Maíz Yieldgard MON 810 35S CaMV Cry1Ab - 
Maíz Herculex I x 
Roundup Ready 
TC-1507 x 
NK 603 
Ubiquitina Zm 
35S CaMV 
35S CaMV 
Cry1F 
PAT 
CP4EPSPS 
3’ Poli (A) ORF25  
3’ Poli (A) 35S CaMV 
Nos At 
Maíz Yieldgard x 
Roundup Ready 
MON 810 x 
NK 603 
35S CaMV 
35S CaMV 
Cry1Ab 
CP4EPSPS 
- 
Nos At 
Maíz Bt 11 BT11 
35S CaMV 
35S CaMV 
Cry1Ab  
PAT 
Nos At 
Nos At 
Maíz Bt11 x GA21 BT11xGA21
35S CaMV 
35S CaMV 
Actina I Os 
Cry1Ab 
PAT 
mEPSPS 
Nos At 
Nos At 
Nos At 
Maíz GA21  Actina I Os mEPSPS Nos At 
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Adicionalmente, se diseñaron primers para amplificar el transgen Cry1F con el fin de verificar si 
existieron falsos negativos con la prueba InmunostripTM. Finalmente, se diseñaron primers para 
amplificar la región del gen de la zeína (zp1) para tener un control interno para la PCR. Los primers 
utilizados fueron sintetizados por la empresa ARC análisis C.I. Ltda. Las secuencias y el tamaño de 
los amplicones de los primers utilizados se presentan en la Tabla 1-4. 
 
Tabla 1-4: Secuencias y tamaño de los amplicones de los primers utilizados.  
Primer Secuencia Tamaño del amplicón 
35S CaMV FW 5´ GCTCCTACAAATGCCATCA 3´ 195 pb 
RV 5´ GATAGTGGGATTGTGCGTCA 3´ 
Nos FW 5´ GAATCCTGTTGCCGGTCTTG 3´ 180 pb 
RV 5´ TTATCCTAGTTTGCGCGCTA 3´ 
Cry1F FW 5' TGAGGATTCTCCAGTTTCTGC 3´ 177 pb 
RV 5' CGGTTACCAGCCGTATTTCG 3´ 
Zp1 FW 5' TGCTTGCATTGTTCGCTCTCCTAG 3' 329 pb 
RV 5' GTCGCAGTGACATTGTGGCAT 3' 
 
Se establecieron las condiciones para PCR realizando un gradiente con diferentes temperaturas de 
anillamiento para cada uno de los primers y con base en los resultados se realizó PCR con cada una 
de las muestras. Las temperaturas de anillamiento definitivas se presentan en la Tabla 1-5. 
 
 
Tabla 1-5: Temperaturas de anillamiento de los primers utilizados.  
Primer Temperatura de 
Anillamiento 
35S CaMV 60,7°C 
Nos 59,6°C 
Cry1F 62,3°C 
Zp1 64,4°C 
 
 
Las reacciones de amplificación se realizaron en un termociclador My Cycler® de BioRad, en un 
volumen final de 25 µL conteniendo buffer de reacción 1x: 8,875 µL de agua libre de nucleasas, 2,5 
µL de Taq buffer 10X, 2,5 µL de dNTPs (2mM c/u), 2 µL de cada cebador (0,8 µM), 2 µL de MgCl2 
(2mM) y 0,125 µL de Taq ADN polimerasa (kit Fermentas de QIAGEN). Las condiciones de PCR 
fueron: 1 ciclo de denaturación inicial a 95ºC durante 3 minutos, 35 ciclos que comprendieron: 
denaturación a 95ºC durante 30 segundos, anillamiento a las temperaturas indicadas para cada set 
de primers durante 30 segundos, extensión a 72ºC durante 45 segundos y 1 ciclo de extensión final a 
72ºC durante 5 minutos.  
 
Como control positivo de PCR se utilizó ADN extraído de semillas del evento Yieldarg x Roundup 
Ready (YGRR) y como control negativo ADN extraído de semillas del maíz convencional “Amarillo 
Harinoso Málaga” de Semillas LERL Ltda. Todas las PCR se visualizaron mediante tinción con 
bromuro de etidio y electroforesis en gel de agarosa al 1%. 
 
Todos los tubos eppendorf y las puntas fueron esterilizados durante 20 minutos a 121ºC y 15 PSI de 
presión. Los tubos para PCR y los demás implementos utilizados para la PCR fueron esterilizados 
previamente con luz UV durante 40 minutos. Las PCR fueron realizadas en cámara de flujo laminar.  
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Una vez obtenidos los resultados sobre flujo de transgenes vía semilla, se trabajó con las semillas de 
los lotes cuyas plantas madres dieron negativo para InmunostripTM y PCR, ya que si existe la 
presencia de al menos una planta transgénica en un lote, se aumenta la probabilidad de encontrar 
positivos para eventos hibridación y sesgaría los resultados del flujo de genes vía polen (Capítulo 2). 
1.2 Resultados y Discusión 
Con la prueba InmunostripTM para detectar la proteína Cry1F, se encontró que de los 60 lotes 
muestreados, 2 presentaron positivos para detección de la proteína transgénica en sus nueve plantas 
madre. 22 lotes tuvieron al menos un individuo que dio un resultado positivo para la prueba 
InmunostripTM y los 38 lotes restantes no presentaron plantas transgénicas en ninguna de las nueve 
muestras tomadas en cada lote (Tabla 1-6 y Figura 1-6). 
 
Tabla 1-6: Resultados de la prueba InmunostripTM para detectar la proteína Cry1F.  
Se especifica el número de lotes que presentaron 0, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8 y 9 plantas 
madre transgénicas de acuerdo a cada categoría de lotes muestreados. 
 
Número de 
individuos positivos 
Maíz 
Convencional 
Zona 
Buffer 
Zona 
Refugio 
Raza 
local 
Número total 
de lotes
9 0 2 0 0 2 
8 0 2 1 0 3 
7 1 1 1 0 3 
6 1 0 1 0 2 
5 0 3 0 0 3 
4 0 0 1 0 1 
3 0 1 3 0 4 
2 0 1 1 0 2 
1 0 0 2 0 2 
0 25 3 6 4 38 
Total Positivos 2 10 10 0 22 
Total Negativos 25 3 6 4 38 
 
En los lotes de maíz convencional, 2 de los 37 lotes analizados por InmunostripTM resultaron positivos 
para la presencia de la proteína transgénica Cry1F en al menos 1 de los 9 individuos colectados. Para 
las zonas buffer 10 de los 13 lotes dieron positivos para la prueba y en los refugios 10 de los 16 lotes 
evaluados. 
 
En la raza local Clavo, no se encontró la proteína transgénica Cry1F en los 9 individuos colectados en 
cada uno de los 4 lotes.  
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Figura 1-6: Resultados de las pruebas InmunostripTM para la proteína Cry1F.  
Dos lotes con las nueve muestras positivas, treinta y ocho lotes con las nueve 
muestras negativas y veinte lotes con al menos una muestra positiva.  
Un resultado positivo es aquel en el que se evidencian dos bandas 
. 
 
Las extracciones de ADN realizadas con las hojas de los 9 individuos de los 38 lotes completamente 
negativos fueron de buena calidad (Figura 1-7), con concentraciones de 112,3 a 859,6 ng/ul y la 
relación A260/A280 osciló entre 1,58 y 2,01. Se realizaron un total de 342 extracciones de ADN. 
Figura 1-7: Extracciones de ADN para los 9 individuos de los lotes 12 (superior) y 15 (inferior). 
 
 
Con las extracciones de ADN se realizó PCR para amplificar el gen de la zeína como control interno 
de la reacción, el cual amplificó para todas las muestras evaluadas (Figura 1-8 A).  
 
Se encontró que de los 38 lotes evaluados (que previamente habían dado negativos para la proteína 
Cry1F mediante InmunostripTM), sólo 7 dieron negativos para la presencia del promotor 35S y/o del 
2 lotes                  38 lotes                 20 lotes 
1       2      3      4       5      6       7      8      9    
 
 
 
 
1       2      3      4       5      6       7      8      9    
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terminador Nos (Tabla 1-7 y Tabla 1-8). Lo cual indica que los 31 lotes restantes, aunque no 
contienen el transgen Cry1F, pueden contener cualquier transgen de los diferentes eventos de maíz 
transgénico que han sido liberados en el Departamento del Tolima.  
 
Algunos o todos los 9 individuos evaluados en cada uno de estos 31 lotes amplificaron para 35S y/o 
Nos. (Tabla 1-7 y Figura 1-8 B y C).  
 
 
Figura 1-8: Amplicones obtenidos con las PCR a partir de ADN extraído de hojas.  
A. zp1.  Amplicón 329pb. Carril 1 a 9: Muestras del Lote 27. Carril 10: Control absoluto.  
B. 35S CaMV. Amplicón 195pb. Carril 1 a 9: Muestras del Lote 3. Carril 10: Control negativo (maíz 
convencional). Carril 11: Control absoluto.  
C. Nos.  Amplicón 180pb. Carril 1 a 9: Muestras del Lote 20. Carril 10: Control negativo (maíz 
convencional). Carril 11: Control positivo (maíz Yieldgard x Roundup Ready). Carril 12: 
Control absoluto.  
D. Cry1F.  Amplicón 177pb. Carril 1 a 9: Muestras del Lote 17. Carril 10: Control negativo (maíz 
convencional). Carril 11: Control positivo (maíz Herculex I). Carril 12: Control absoluto.  
Para todos los geles M.P: Marcador de peso molecular de 100 pb. Control absoluto: Agua.    
 
 
 
 
De los 31 lotes que resultaron positivos para PCR, 22 fueron lotes de maíz convencional, 2 fueron 
zonas buffer,  5 fueron zonas refugio y 2 fueron lotes de razas locales. 
 
De los 7 lotes que resultaron negativos para PCR,  3 fueron lotes de maíz convencional,1 era una 
zona buffer, 1 era una zona refugio y 2 fueron lotes de razas locales. 
 
 
 
 
 
M.P.   1      2      3      4       5     6      7      8       9    10     M.P.   1      2      3     4      5      6      7      8      9      10    11 
 
 
 
A                     B 
M.P. 1     2    3     4     5    6    7      8    9   10   11   12     M.P. 1      2     3     4      5      6     7      8     9    10   11    12 
 
 
 
C               D 
Capítulo 1 33
 
Tabla 1-7: Número de lotes encontrados de acuerdo al número de muestras positivas para 
amplificación del primer 35S CaMV y/o Nos para cada una de las categorías.  
Número de muestras 
positivas 
Maíz 
Convencional 
Zona Buffer Zona Refugio Raza Local 
35S 
CaMV 
Nos 35S 
CaMV 
Nos 35S 
CaMV 
Nos 35S 
CaMV 
Nos 
0 15 5 2 1 2 1 2 3 
1 1 2 0 0 0 0 1 0 
2 1 4 0 0 0 1 0 0 
3 0 1 0 2 1 0 0 1 
4 3 5 0 0 0 3 1 0 
5 1 3 0 0 2 1 0 0 
6 3 3 1 0 1 0 0 0 
7 1 1 0 0 0 0 0 0 
8 0 0 0 0 0 0 0 0 
9 0 1 0 0 0 0 0 0 
No. total de lotes 
negativos para ambos 
primers 
3 1 1 2 
No. total de lotes 
positivos para por lo 
menos uno de los dos 
primers 
22 2 5 2 
 
 
Adicionalmente, se realizaron PCR para amplificar una región del gen Cry1F, con el fin de validar los 
resultados obtenidos por InmunostripTM. En ningún caso se obtuvo amplificación para este gen 
(Figura 1-8 D) lo cual indica que la prueba InmunostripTM es confiable y no arrojó falsos negativos 
para las muestras evaluadas. 

 
 
 
Tabla 1-8: Resultados de la PCR realizada sobre las extracciones de hoja de los 9 individuos de los 38 lotes negativos para 
Inmunostrip.  
Las x señalan los casos en los que hubo amplificación. En azul se señalan los lotes que dieron negativos para presencia de 
transgenes.  
 
Lote 35S Nos 
Positivos 35S Positivos Nos 
Tipo de cultivo 
1 2 3 4 5 6 7 8 9 1 2 3 4 5 6 7 8 9 
3 Pos Neg x x x     x   x x                   Convencional 
5 Pos Neg       x                             Raza Local 
6 Neg Neg                                     Raza Local 
7 Neg Neg                                     Refugio 
8 Neg Neg                                     Convencional 
9 Pos Pos     x   x x x x x x   x         x   Buffer 
10 Neg Neg                                     Convencional 
11 Pos Pos       x x   x   x             x   x Convencional 
12 Neg Pos                             x   x   Convencional2 
15 Pos Pos             x x   x x   x x x x     Convencional 
16 Neg Pos                     x x x x   x x x Convencional 
17 Pos Pos x             x x   x       x       Refugio 
18 Neg Pos                             x x x x Convencional 
19 Neg Pos                     x x   x   x x x Convencional 
20 Neg Pos                   x x x x       x   Convencional 
22 Pos Pos x       x x x x x       x x x x     Convencional 
23 Pos Pos x     x   x x x           x     x   Convencional 
24 Pos Pos     x   x x   x x     x   x     x x Refugio 
25 Neg Pos                   x x         x     Buffer 
26 Neg Neg                                     Buffer 
27 Pos Pos x       x   x x x       x x   x x   Refugio 
28 Pos Pos                 x       x x x x x   Convencional 
29 Pos Pos           x x x x x       x       x Raza Local 
30 Pos Pos x x       x x x x x         x x x   Convencional 
31 Neg Pos                         x     x   x Convencional 
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32 Neg Pos                         x           Convencional 
33 Pos Pos     x   x   x   x x x x       x   x Convencional 
34 Pos Neg x x     x x                         Convencional 
35 Neg Neg                                     Convencional 
36 Neg Neg                                     Raza Local 
37 Neg Pos                   x x x x x x x x x Convencional 
38 Neg Pos                         x x x   x   Convencional 
39 Neg Pos                               x     Convencional 
43 Neg Pos                             x   x   Convencional 
45 Neg Pos                         x   x   x x Convencional 
47 Neg Pos                     x X       x x   Refugio 
50 Pos Pos     x x x   x x x     X x x     x x Refugio 
54 Pos Pos x x x x     x x x     X x x   x x x Convencional 
 
 
 
 
Con ambas técnicas, fue posible detectar la presencia de transgenes en las muestras de hoja 
colectadas en los diferentes lotes evaluados. 
 
Van den Bulcke y colaboradores (2007) determinaron la presencia de proteínas transgénicas usando 
tirillas para inmunodetección. Detectaron las proteínas transgénicas CP4-EPSPS, CryIAb, Cry9C, 
PAT/pat y PAT/bar en bajos niveles en semillas y hojas de soya, maíz y colza. Dentro de su 
metodología también utilizaron la detección de transgenes por PCR. La comparación entre ambas 
metodologías para el análisis de plantas genéticamente modificadas demuestra que existe 
complementariedad en ambas técnicas. Sin embargo, el análisis con tirillas es útil siempre y cuando 
se cuente con material como hojas y semillas, en los casos de detección de proteínas transgénicas 
en alimentos ya procesados la prueba pierde confiabilidad.  
 
De acuerdo a los resultados de esta etapa de la monitoreo, se demuestra la existencia de flujo de 
transgenes vía semilla en el Valle de San Juan durante el primer semestre de 2010 en cultivos de 
maíz convencional y en la raza local clavo. 
 
El flujo de genes vía semilla puede explicarse por la germinación de semillas transgénicas que 
cayeron involuntariamente en estos lotes o también, puede ser posible que dichas semillas hayan 
sido dispersadas por el viento, aunque en el caso del maíz, es un evento poco probable debido al 
tamaño y al peso de sus semillas. 
 
Los resultados positivos, también pueden ser el resultado de contaminación de las semillas que se 
siembran inicialmente. A pesar de que el agricultor confía en que sus semillas son convencionales, en 
realidad está utilizando una mezcla de semillas que contienen algunos granos de maíz transgénico. 
Este tipo de contaminación también se propicia por los procesos de intercambio de semillas que es 
una práctica muy común entre los agricultores de países en vía de desarrollo (Morris et al, 1999. 
Bellon y Berthaud, 2004). 
 
Las semillas transgénicas pueden ser sembradas inadvertidamente durante la cosecha o los errores 
humanos cometidos durante la siembra, cosecha o procesamiento de la semilla producen este tipo de 
flujo de transgenes.  
 
Lo anterior es viable, si se tiene en cuenta la cultura de uso de la semilla del Valle de San Juan. En la 
región, los agricultores siembran la semilla a chuzo o contratan máquinas sembradoras, las cuales 
son utilizadas por diferentes agricultores, lo cuales también siembran maíz transgénico. Algunas 
semillas transgénicas pueden quedar en la sembradora y al iniciar la siembra de un lote destinado 
para maíz convencional, caen en el lote inadvertidamente, generando flujo de genes vía semilla y 
convirtiéndose en un foco para el flujo de genes vía polen en el interior de un lote de maíz no 
transgénico. 
  
También se debe tener en cuenta que factores como el vertimiento de semillas en áreas de 
producción o durante las rutas de transporte de las semillas, la utilización de estas para alimentación 
de ganado y la posible dispersión ocasionada por el ser humano, también están involucrados y se 
han reportado como posibles causas por las que se presenta flujo de genes vía semillas (CONABIO, 
2010).  
 
En el sistema de manejo de semillas la pérdida de estas puede ocurrir en cualquier punto desde la 
siembra hasta la venta final. Cuantos más pasos ocurren durante la producción y la post-cosecha, 
más oportunidades existen para que haya flujo de genes. 
 
Otra hipótesis para la presencia de plantas transgénicas, es la persistencia de los bancos de semillas 
de cosechas anteriores. Existe la posibilidad de que los lotes con maíz convencional hayan sido 
sembrados en oportunidades anteriores con maíces transgénicos y que algunas semillas hayan 
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quedado en el suelo y germinado en la siguiente cosecha. Aunque la semilla de maíz tiene una pobre 
dormancia y una vez son dispersadas en la cosecha no sobreviven por más de un año (Gutiérrez et 
al, 2007), las siembras de maíz en el Valle de San Juan se realizan semestralmente y esta hipótesis 
puede ser probable. 
 
Las características de las semillas que más influencian el flujo de genes son: el tamaño, la 
longevidad, la dormancia, y el comportamiento de la germinación de acuerdo a las condiciones 
ambientales y la liberación de semillas que puede ocurrir antes o durante la cosecha. La canola, por 
ejemplo, libera sus semillas y contribuye a la formación de bancos de semillas. La dormancia permite 
una amplia dispersión en el tiempo manteniendo los genes durante años ese banco de semillas en el 
suelo. Sin embargo, el maíz no produce un banco de semillas persistente. Aunque algunos granos de 
maíz o mazorcas que quedan en el campo después de la cosecha puede resultar en plantas 
voluntarias en los siguientes años. Debido a que las semillas de maíz no tienen latencia, el potencial 
de contribuir a un banco de semillas es bajo (Mallory y Zapiola, 2008).  
 
Los voluntarios incrementan el nivel de presencia de adventicios en el cultivo. La aparición de plantas 
adventicias es mayor en regiones en donde no hay temperaturas bajas (por ejemplo aquellas en las 
que no hay períodos de invierno) que puedan matarlas (Brookes et al, 2004). Este no es el caso de la 
región del Tolima en donde el flujo de genes puede ocurrir hacia o desde los voluntarios que actúan 
como grupos de genes que mantienen la contaminación a cultivos subsecuentes (Heuberger et al., 
2010). Es por ello que los sistemas de manejo deben usarse para minimizar la dispersión de semillas 
GM en los lotes y disminuir los bancos de semillas y la población de voluntarios. 
 
En general, la dispersion natural de semillas ocurre a cortas distancias, en el orden de los metros, 
desde los campos de producción, pero son más persistentes que el polen. Sin embargo, el 
movimiento intencional de semillas por el hombre durante todo el proceso productivo hace que la 
capacidad de dispersión de las semillas no tenga límites (Mallory y Zapiola, 2008).   
 
Por otra parte, el reciclaje de semillas por parte de los agricultores y el establecimiento repetido de las 
semillas transgénicas en campos sembrados con maíces convencionales o razas locales aumenta las 
probabilidades de introgresión (Jenczewski et al, 2003). 
 
La mayor preocupación del flujo de transgenes son los cambios en la composición genética que 
pueden generan en los parientes silvestres, las razas locales y en los maíces convencionales. Sin 
embargo, estos cambios no sólo ocurren por la presencia de cultivos transgénicos. De hecho, el 
reciclaje de semillas también cambios en la composición genética de estos materiales.  
 
De acuerdo a la biología reproductiva del maíz y a las prácticas de manejo y selección de semillas de 
los agricultores, se espera que la composición genética de las razas locales, los hibridos y las demás 
variedades que se utilizan en la agricultura cambien a través del tiempo. Se reconocen 7 fuentes 
potenciales de cambio en el maíz (Morris et al, 1999): 1. Las prácticas de selección del agricultor. 2. 
Mezcla no intencional de las semillas. 3. Contaminación. 4. Deriva Genética. 5. Mutación. 6. 
Selección Natural. 7. Segregación.  
 
Los cambios genéticos resultan de una combinación de la presión de selección intencional y no 
intencional. Estos materiales han evolucionado no solo porque los agricultores deliberadamente han 
seleccionado características deseables sino también por la influencia ambiental, la polinización 
cruzada accidental, las mutaciones aleatorias y la segregación de genes. Teniendo en cuenta que 
estos factores son altamente variables, es difícil predecir la tasa de cambio genético, ya que 
dependiendo de las circunstancias, el genotipo de una raza local o una variedad mejorada de 
Capítulo 1 39
 
polinización abierta puede cambiar significativamente de una generación a la otra, o por el contrario, 
permanecer sin cambios (Morris et al, 1999). 
 
En los híbridos, la fuente más importante de cambios genéticos es la segregación (recombinación 
aleatoria de alelos) en los casos en los que las semillas son recicladas. Desde el punto de vista de los 
fitomejoradores, los híbridos son “germoplasma mejorado” solamente en la generación F1. Las 
generaciones avanzadas de los híbridos no se consideran mejoradas ya que los beneficios genéticos 
de la heterosis disminuyen notablemente cuando la semilla híbrida es reciclada.  
 
En lo que respecta a las razas criollas, a pesar de la creencia generalizada de que son estables, la 
evidencia demuestra que son altamente variables en cuanto a su origen y composición genética. La 
magnitud de los flujos de intercambio de semillas, plantea interrogantes sobre la base genética real 
del concepto de raza local. Debido a que semillas de origen externo se agregan con frecuencia a los 
lotes de semillas locales y a que los agricultores rara vez tienen éxito en mantener el aislamiento 
completo de sus parcelas de maíz, las razas locales resultan ser genéticamente diversas y 
constantemente cambiantes (Louette, 1995).  
 
 
Por otra parte, los resultados muestran el incumplimiento de la normatividad relacionada con la 
siembra de maíz GM, ya que se encontraron plantas transgénicas sembradas en las zonas buffer y 
en los refugios. 
 
Para el caso del flujo de transgenes vía semilla en los refugios o en las zonas buffer, el agricultor no 
tiene cuidado de demarcar claramente estas zonas y no verifica con rigurosidad que tipo de semilla 
es la que se está sembrando. 
 
El muestreo en la zonas buffer y en los refugios se realizaron en compañía de los dueños de cada 
lote, por tal razón no cabe la posibilidad de haber tomado muestras en sitios equivocados, sin 
embargo, es posible que la información que nos dieron acerca de la ubicación de estas zonas fuera 
errónea y que se hayan ignorado o incumplido las disposiciones legales vigentes sobre el 
establecimiento de refugios y zonas buffer. 
 
 
Con base en los resultados anteriores, el análisis de progenie se continuó con los 7 lotes señalados. 
Aunque en algunos de los 31 lotes restantes de las nueves plantas analizadas sólo una o dos dieron 
positivas para la amplificación de las secuencias del promotor 35S y el terminador Nos, dichos lotes 
se descartaron del análisis posterior ya que con al menos un individuo transgénico dentro de un lote, 
aumenta la posibilidad de encontrar resultados positivos para el flujo de genes vía polen, lo cual 
sesgaría los resultados que se encuentren en cuanto a hibridación de organismos no transgénicos 
con organismos transgénicos. 
 

 
 
 
2. Detección de flujo de genes vía polen: 
Análisis de la progenie 
El flujo de genes se define como el movimiento de información genética entre individuos, 
poblaciones o taxones de forma que se incorporan genes dentro de otro pool genético 
(Futuyma, 1998). Puede darse vía polen, semillas o existe una tercera ruta a través de 
las bacterias de la rizosfera del suelo (transferencia horizontal de genes) (Henry et al, 
2003)  
 
Debido a que el maíz es una planta principalmente alógama y su polinización se lleva a 
cabo gracias a la dispersión del polen por el viento. El eventual flujo e introgresión de 
transgenes a maíces comerciales, razas criollas o parientes silvestres es probable 
siempre y cuando crezcan cerca a plantas de maíz transgénico (Christou, 2002).  
 
Sin embargo la preocupación sobre los impactos ecológicos de los cultivos GM no sólo 
se enfocan en la probabilidad de que estos puedan hibridar con parientes silvestres sino 
también que lo hagan con razas locales o incluso con otros cultivos convencionales. 
 
A pesar de los potenciales beneficios de los cultivos GM, es importante considerar los 
posibles impactos ambientales y agronómicos si hay escape de los transgenes y si se 
establecen en los ecosistemas agrícolas o naturales. Desde el punto de vista agrícola, la 
transferencia de nuevos genes de un cultivo a otro pueden generar disminución de la 
calidad de los cultivos convencionales u orgánicos produciendo cambios en su 
rendimiento y en su comercialización (Eastham y Sweet, 2002).   
 
La frecuencia de hibridación bajo condiciones naturales dependerá de que tan 
relacionadas son las especies y en el patrón de dispersión de su polen. Una estimación 
cuantitativa de la dispersión del polen puede darnos una idea de la cantidad de genes 
que migran entre los campos. De ahí se deriva el interés del flujo de genes mediado por 
el polen (Lavigne, Klein y Couvet, 2002) 
 
Diferentes factores influencian la dispersión del polen y la polinización cruzada entre ellos 
se destacan el tamaño de la fuente de polen, los vectores de polinización, los factores 
ambientales (precipitación, humedad, temperatura, velocidad del viento, la vegetación 
local y la topografía), la presencia de barreras físicas, la viabilidad del polen y su 
habilidad competitiva, los niveles de alogamia en el cultivo y el nivel de sincronía en los 
tiempos de floración (Warwick et al, 2009, Devos et al, 2005, Brookes et al, 2004, Gepts, 
2002. Treu y Emberlin, 2000. DoE, 1995. Faegri et al, 1992).  
 
El polen del maíz es producido en las inflorescencias estaminadas y cuando se alcanza 
la madurez, las anteras emergen de la panoja y el polen se libera. Cerca de 25 millones 
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de granos de polen se liberan en cada panoja de una planta principalmente durante 
condiciones secas en un periodo de 5 a 8 días (Jarosz et al., 2003).  
 
Los granos de polen son grandes de 90-125 μm y permanecen viables bajo condiciones 
naturales desde cerca de 24 horas hasta varios días. El tiempo de viabilidad puede 
reducirse a pocas horas en climas cálidos y secos o extenderse hasta periodos de nueve 
días en condiciones de frio y humedad (Emberlin, 1999). La muerte del polen se debe 
principalmente a la deshidratación y por ello, el déficit de presión de vapor del aire es un 
factor muy importante (Mallory y Zapiola, 2008). 
 
El maíz es principalmente polinizado a través del viento, pero también hay evidencia de 
que abejas y otros insectos colectan polen del maíz, aunque su aporte para la 
polinización cruzada es muy bajo ya que no existe un incentivo para estos insectos al 
visitar las flores femeninas del maíz (Emberlin et al.1999. Treu y Emberlin, 2000).  
 
La velocidad de sedimentación del polen del maíz es de 30-40cm/s, por ello, el polen sólo 
viaja cortas distancias (Jarosz et al, 2003). Existen estudios que reportan tasas de 
cruzamiento de 40% a 2.5m (Bateman, 1947), 4.5% a 3m (Jugenheimer, 1976), 1.11% a 
200m (Burris, 2001), 2.47% a 200m y 0,2% a 500m (Jones y Brooks, 1950).  
 
El maíz ha sido ubicado dentro de la categoría de riesgo medio a alto para el flujo de 
genes de cultivo a cultivo. La evidencia sugiere que puede haber polinización cruzada 
entre las plantas de maíz genéticamente modificado (GM) y las plantas de maíz no 
transgénico más allá de la distancia recomendada de aislamiento de 200 m que se 
establece en algunos países para mantener la pureza del cultivo en un 99% (Eastham y 
Sweet, 2002. Treu y Emberlin, 2000). Aunque algunos  estudios han considerado 
distancias hasta de 800 m, se estima que es probable que pequeñas cantidades de polen 
viajen aún más lejos bajo las condiciones atmosféricas adecuadas (Heuberger et al. 
2010, Goggi et al. 2007, Treu y Emberlin, 2000) 
 
En otros estudios (Haegele y Peterson, 2007, Pleasants et al, 1999. Bannert y Stamp, 
2007) se demuestra adempas que la velocidad del viento y su dirección influencian el 
movimiento del polen. 
 
En Colombia, el ICA ha realizado una serie de ensayos para establecer el flujo de genes 
desde maíces modificados hacia maíces convencionales evaluando el flujo de polen en 
los departamentos de Córdoba y Tolima en el 2004 y el 2006. La evaluación se basó en 
la cuantificación de ocurrencia de Xenia y para ello se cosechó a totalidad de las 
mazorcas y se les contó el número de granos blancos y granos amarillos. Se calculó a 
las diferentes distancias el total de granos y el porcentaje de Xenia. 
En todos los experimentos realizados, la gran mayoría del polen marcador amarillo se 
depositó en las mazorcas blancas que estuvieron en los primeros 50m a partir de la 
fuente de polen. El porcentaje restante se detecto en cantidades mínimas a las distancias 
evaluadas hasta porcentajes despreciables a los 400m. Las plantas obtenidas de estos 
granos amarillos fueron positivas para la proteína Cry1Ab y para el gen que codifica para 
la enzima CP4EPSPS en una proporción hasta 4.2 veces menor a los granos amarillos 
encontrados en las mazorcas blancas muy similar a lo esperado de una segregación 
Mendeliana de una característica monogénica en la primera generación de la F1. 
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Teniendo en cuenta que existe el riesgo potencial para que exista flujo de genes desde 
cultivos de maíz transgénico de acuerdo a la biología reproductiva y a los patrones de 
dispersión del polen del maíz, en este estudio se propone una estrategia metodológica 
para evaluar en condiciones de campo el flujo de genes desde maíz GM hacia las razas 
locales y los maíces convencionales sembrados en el municipio del Valle de San Juan 
(Tolima) durante el primer semestre de 2010. 
 
2.1 Materiales y métodos 
La segunda fase del trabajo se realizó con el fin detectar flujo de transgenes vía polen y 
procesos de hibridación. Se realizó la extracción de ADN de semillas, PCR y ELISA.   
 
Inicialmente, se realizó extracción de ADN de semillas de una variedad convencional de 
maíz con el fin de estandarizar el nivel de detección de la taq polimerasa y el tamaño de 
muestra a utilizar para las extracciones de ADN de las semillas de cada lote. Para tal fin, 
se realizaron las siguientes extracciones.  
 
1. 1 semilla de maíz Yieldarg x Roundup Ready en 100 semillas de maíz no transgénico. 
2. 1 semilla de maíz Yieldarg x Roundup Ready en 200 semillas de maíz no transgénico. 
3. 1 semilla de maíz Yieldarg x Roundup Ready en 300 semillas de maíz no transgénico. 
4. 1 semilla de maíz Yieldarg x Roundup Ready en 400 semillas de maíz no transgénico. 
5. 1 semilla de maíz Yieldarg x Roundup Ready en 500 semillas de maíz no transgénico. 
 
Cada muestra se maceró en licuadora, se tomaron 0.5 g del polvo que se obtuvo, se 
realizó extracción de ADN utilizando el kit DNeasy Plant maxi kit de Qiagen (Anexo C) y 
finalmente se realizó PCR para el promotor 35S CaMV, el terminador Nos y el gen de la 
zeína con los primers y las condiciones de la reacción explicadas en el Capítulo 1.  
 
Con base en esta prueba, se estableció que un buen nivel de detección de una semilla 
transgénica en una mezcla de semillas no transgénicas se obtenía en un pool de 300 
semillas.  
 
Para detectar flujo de genes e hibridación en las 9 plantas de cada uno de los lotes, se 
reunieron los granos de cada lote correspondientes a las plantas que fueron negativas 
para la presencia de algún transgen en los análisis anteriores y se mezclaron las semillas 
de las 9 mazorcas de un mismo lote. De esa mezcla, se tomaron al azar 300 semillas y 
utilizando una licuadora se obtuvo un polvo fino y una mezcla homogénea de las 
semillas, de la cual, se tomaron tres muestras de 0.5 g para hacer extracción por 
triplicado utilizando el kit DNeasy Plant maxi kit de Qiagen. Se evaluó por medio de PCR 
la presencia del promotor 35S del virus del mosaico del coliflor y del terminador Nos y 
como control de la reacción se utilizaron los primers para amplificar una región del gen de 
la zeína.   
 
Todas las extracciones y las PCR se visualizaron mediante tinción con bromuro de etidio 
y electroforesis en gel de agarosa al 1%. 
 
Todos los tubos eppendorf y las puntas fueron esterilizadas durante 20 minutos a 121ºC 
y 15 psi de presión. Los tubos para PCR y los demás implementos utilizados para la PCR 
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fueron esterilizados previamente con luz UV durante 40 minutos. Las PCR fueron 
realizadas en cámara de flujo laminar. Los vasos de licuadora fueron lavados y 
sumergidos durante 30 minutos en hipoclorito de sodio al 4,5%, antes de su utilización. 
 
Finalmente, se realizó la prueba ELISA utilizando el kit DAS ELISA de Agdia para 
detectar la proteína Cry1F (número de catálogo: PSP10301, Anexo D) en las muestras. 
La prueba se realizó por triplicado para cada muestra. La lectura se realizó usando un 
lector de placas Elisa a 655 nm. El control positivo con la proteína Cry1F se cuantificó 
utilizando el kit Pierce BCA protein assay kit (Thermo Scientific). Se realizaron diluciones 
del control positivo con el fin de poder calcular un valor de concentración de la proteína 
Cry1F de las muestras evaluadas con base en los resultados de absorbancia.   
 
A continuación se presenta un esquema en el que se resume la metodología completa 
del estudio que incluye la detección de flujo de genes vía semilla mediante el análisis de 
parentales (Capítulo 1) y la detección de flujo de genes vía polen mediante el análisis de 
la progenie (Capítulo 2) 
 
 
Figura 2-1: Esquema de la metodología completa del estudio. 
 
 
2.2 Resultados y discusión 
En el análisis a los 7 lotes, se mezclaron las semillas de cada uno de los 9 individuos de 
cada lote. En el caso de las razas locales, en donde 2 lotes fueron positivos para flujo de 
genes vía semilla y 2 fueron negativos, se realizó un análisis diferente. 
 
Dentro de los lotes de razas locales que tuvieron individuos positivos en el análisis de 
parentales (Lote 5 y 29) se separaron las mazorcas provenientes de las plantas positivas 
de las mazorcas provenientes de las plantas negativas. Con el fin de evaluar, por un 
lado, si la progenie continuaba con los transgenes y por el otro para evaluar en las 
progenies de parentales negativos si había evidencia de eventos de hibridación. 
 
60 lotes muestreados 
53 lotes positivos
Flujo de genes vía semilla 
7 lotes positivos
Flujo de genes vía polen
Inmunostrip Cry1F y 
PCR (35S, nos y Cry1F)
PCR (35S y nos) y ELISA Cry1F
ANÁLISIS DE 
PARENTALES
ANÁLISIS DE 
PROGENIE
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Adicionalmente, teniendo en cuenta que la raza criolla Clavo es de grano blanco y los 
eventos transgénicos liberados en la región son de maíz de grano amarillo, algunas 
mazorcas de la raza local presentaron efecto Xenia (Figura 2-2).  
 
Por dicha razón, se realizó una mezcla por separado de los granos blancos y los granos 
amarillos (Figura 2-2). Con el fin de verificar que los eventos de hibridación (evidentes 
fenotípicamente en el caso de los granos amarillos) se están dando con plantas de maíz 
transgénico. 
 
Figura 2-2: Mazorcas de la raza local clavo con efecto Xenia. 
Izquierda. Imagen de una mazorca de la raza local clavo con efecto Xenia. 
Centro. Mezcla de granos con la presencia de un grano amarillo. Derecha. 
Colores de grano encontrados en las mazorcas de la raza local clavo. 
 
 
 
 
Tabla 2-1: Resultados de la PCR para las extracciones de ADN de semillas.  
Lote 
Tipo de 
cultivo 
35S Nos 
Positivos 35S Positivos Nos 
1 2 3 1 2 3 
6 Raza local Neg Pos           X 
7 Refugio Pos Pos X     X     
8 Convencional Neg Pos           X 
10 Convencional Pos Pos     X X   X 
26 Buffer Pos Pos X X X X     
35 Convencional Pos Pos   X X   X X 
36 Raza local Pos Pos X X X X X X 
36 A Raza local Neg Neg             
5- Raza local Neg Pos       X X   
5+ Raza local Pos* Pos* X     X     
29- Raza local Pos Pos X X   X X X 
29+ Raza local Pos* Pos*   X   X     
29+ A Raza local Neg Neg             
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Una vez se realizaron las mezclas de semilla con base en las separaciones indicadas 
anteriormente, se hicieron las extracciones de ADN y las PCR usando los primers para el 
promotor 35S CaMV, el terminador Nos y el gen de la zeina (Figura 2-3). Los resultados 
se presentan en la tabla 2-1, en donde se indica para el caso de las pruebas con razas 
locales, con el número de lote y la letra A, las mezclas de granos amarillos, con el signo 
+ las mezclas de granos provenientes de parentales transgénicos y con el signo – las 
mezclas de granos provenientes de parentales no transgénicos. 
 
 
Figura 2-3: Amplicones obtenidos con las PCR a partir de ADN extraído de hojas.  
A. zp1.  Amplicón 329pb. Carril 1 a 9: Muestras de los Lotes 6, 7 y 8. Carril 10: 
Control absoluto (agua).  
B. 35S CaMV. Amplicón 195pb. Carril 1 a 9: Muestras de los Lotes 7, 26 y 29-. Carril 10: 
Control negativo (maíz convencional). Carril 11: Control positivo (maíz 
Yieldgard x Roundup Ready). 
C. Nos.  Amplicón 180pb. Carril 1 a 9: Muestras de los Lote 35, 5+ y 29+A. Carril 
10: Control negativo (maíz convencional). Carril 11: Control positivo 
(maíz Yieldgard x Roundup Ready).  
 
 
 
 
 
 
De acuerdo a lo encontrado en las 3 réplicas realizadas para cada muestra, todos los 
lotes amplificaron en al menos 1 réplica las secuencias de alguno de los dos primers 
utilizados.  
Solamente los lotes 36A (granos amarillos del lote 36 de raza local) y el 29+A (granos 
amarillos provenientes de parentales positivos del lote 29 de raza local) dieron negativos 
para la presencia de transgenes. 
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Con el fin de verificar los resultados, se realizó una prueba ELISA para detectar la 
proteína Cry1F. En este caso, se puede discernir si algunos de los positivos encontrados 
mediante PCR son eventos transgénicos que contienen el gen Cry1F, en caso de que 
tuvieran otro transgen, la prueba ELISA daría negativa. 
 
La cantidad de proteína Cry1F fue cuantificada en las pruebas de ELISA. Dichos 
resultados se presentan en Figura 2-4. En algunos casos los valores de concentración 
son más altos que en otros, esto se debe a que la extracción de proteína se hizo sobre el 
macerado de una mezcla de semillas que podían contener tanto granos transgénicos 
como granos no transgénicos. 
 
 
Figura 2-4: Prueba de ELISA realizada en semillas.  
Se indica el tipo de muestra en cada pozo y la concentración de la proteína Cry1F 
calculada para cada caso. En rojo se señalan las muestras que dieron positivas 
para presencia de la proteína Cry1F. 
 
 
 
De las 3 réplicas realizadas para cada muestra, al menos 1 réplica de la mayoría de los 
lotes dio positiva para la presencia de la proteína Cry1F. Exceptuando el lote 35, el 36 y 
el 36A (Tabla 2-2). 
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Tabla 2-2: Resultados de la prueba ELISA en semillas.  
Lote 
Tipo de 
cultivo 
ELISA 
Cry1F 
Positivos Cry1F 
1 2 3 
6 Raza local Pos   X   
7 Refugio Pos X X X 
8 Convencional Pos   X   
10 Convencional Pos X X X 
26 Buffer Pos X X X 
35 Convencional Neg       
36 Raza local Neg       
36 A Raza local Neg       
5- Raza local Pos X     
5+ Raza local Neg       
29- Raza local Pos   X   
29+ Raza local Pos   X   
29+ A Raza local Neg       
 
 
Si se reúnen los resultados obtenidos por cada una de las vías experimentales para 
analizar la progenie, se concluye que existe flujo de genes vía polen en los 7 lotes 
evaluados (Tabla 2-3).  
 
 
Tabla 2-3: Comparación de los resultados obtenidos por PCR y por ELISA en semillas.  
Lote 
Tipo de 
cultivo 
PCR 
35S y/o Nos 
ELISA Cry1F 
6 Raza local Pos Pos 
7 Refugio Pos Pos 
8 Convencional Pos Pos 
10 Convencional Pos Pos 
26 Buffer Pos Pos 
35 Convencional Pos Neg 
36 Raza local Pos Neg 
36 A Raza local Neg Neg 
5- Raza local Pos Pos 
5+ Raza local Pos* Neg 
29- Raza local Pos Pos 
29+ Raza local Pos* Pos 
29+ A Raza local Neg Neg 
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En el caso de los lotes 35, 36 y 5+, aunque dieron positivos para la prueba de PCR, 
dieron negativos para la prueba ELISA, lo cual indica que el flujo de transgenes via polen, 
no se dio por parte de maíz transgénico que contenga el gen Cry1F.  
 
Los resultados negativos para presencia de las secuencias o la proteína transgénica 
concuerdan en ambas pruebas para el caso del lote 36A y el 29+A. 
 
Los granos del lote 36 provienen de parentales no transgénicos, sin embargo, los granos 
blancos de las mazorcas contienen transgenes, mientras que los amarillos no los 
contienen. Si la planta madre no es transgénica y llegó a cruzarse con un organismo 
transgénico que es hemicigótico para el transgen, entonces el transgen en la progenie se 
encontrará en una proporción 1:1. Esto explica el porqué sólo una parte de las semillas 
de la progenie del lote 36 son transgénicas. 
 
Sin embargo, también es importante tener en cuenta que el maíz es una planta alógama 
y que cada uno de sus granos equivale a un evento independiente de polinización. Así 
que no necesariamente, cada uno de los granos de polen que fecundaron a la planta 
madre no transgénica provienen de un padre transgénico. 
 
En cuanto al lote 29+A, las semillas dieron negativas para presencia de transgenes a 
pesar de que provenían de plantas madres transgénicas. Los granos blancos del mismo 
lote y provenientes de parentales transgénicos, a diferencia de los granos amarillos, 
también dieron positivos para la presencia de transgenes.   
 
El cruce de una madre con una sola copia del transgen con un padre transgénico 
hemicigótico, puede arrojar una progenie con una proporción 1:2:1 de individuos con el 
transgen en condición homocigota, individuos con el transgen en condición heterocigota y 
de individuos sin el transgen, respectivamente.  
 
El cruce de la misma madre con un padre no transgénico, puede arrojar una progenie 
con una proporción 1:1 de individuos con el transgen en condición heterocigota y de 
individuos sin el transgen. 
 
Con estas proporciones, es posible explicar la presencia de individuos con o sin el 
transgen provenientes de una madre transgénica que ha sido polinizada por polen 
proveniente de padres transgénicos o no.  
 
De acuerdo a lo explicado en cada caso, es importante tener en cuenta que la planta 
madre detectada como transgénica, muy probablemente porta una sola copia de 
transgen. No podemos especular que se trate de una madre homocigota para el 
transgen, ya que esta situación puede ser el resultado de procesos de introgresión de los 
cuales no tenemos evidencia científica suficiente, porque nuestro análisis sólo se efectuó 
en una cosecha.  
 
Si se realizaran muestreos en diferentes semestres de los años consecutivos, podríamos 
hablar con seguridad de procesos de introgresión en las poblaciones de maíz criollo.  
 
Sin embargo, haber encontrado plantas madre positivas para los transgenes en los lotes 
5 y 29 puede constituir una evidencia de introgresión, ya que las plantas de las que se 
tomaron las muestras de hoja claramente eran de la raza local Clavo (por sus 
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características fenotípicas) y los resultados positivos no se deben a la colecta de hojas 
de una planta transgénica cuya semilla haya caído por accidente en un lote de maíz 
criollo.  
 
Otra explicación de los resultados negativos para presencia de genes y proteínas 
transgénicas puede explicarse por la aleatoriedad en la toma de la submuestras para 
realizar la extracción de ADN y proteína de cada prueba. Aunque se hizo por triplicado, 
es probable que del polvo fino seleccionado producto del macerado de la mezcla de 
semillas, se haya tomado una fracción que no contenía ninguna clase de transgenes.  
De ahí que la capacidad de los investigadores de determinar con exactitud la presencia o 
ausencia de transgenes esté limitada por lo desafíos relacionados con el muestreo 
(Mercer, 2008).  
 
Del análisis de progenie se concluye que existe flujo de genes vía polen en el Valle de 
San Juan para el primer semestre de 2010, lo que demuestra que en campo están 
ocurriendo eventos de hibridación entre plantas de maíz transgénico con plantas de maíz 
no transgénico. A pesar de que estudios previos del ICA indican que el polen del maíz 
transgénico no viaja a más de 100 m, el flujo de genes vía polen está ocurriendo y es en 
gran medida el resultado de un flujo de genes vía semilla que no está siendo controlado, 
lo cual aumenta la probabilidad de que se presenten eventos de hibridación con padres 
transgénicos. 
 
Adicionalmente, es importante tener en cuenta los parámetros climáticos de la región 
para explicar los resultados encontrados. De acuerdo al registro de datos de la Estación 
Meteorológica Payandé del IDEAM (la más cercana al municipio de Valle de San Juan), 
durante la época de la dehiscencia de anteras y liberación del polen (que de acuerdo a 
información suministrada por los agricultores fluctuó aproximadamente entre la mitad de 
mayo y la mitad de junio) la precipitación medía fue de 130 mm con 13 días de lluvias. La 
temperatura media fue de 27,6°C (mínima: 22,1°C y máxima: 32,4°C) y la humedad 
relativa fue del 74%. Durante ese período, en general los vientos fueron débiles (brisa 
moderada de acuerdo a la descripción internacional), con intensidades cercanas a los 8 
m/s entre las 9 a.m. y 5 p.m. y una dirección predominante de donde sopla el viento al 
suroeste. 
 
Considerando que la muerte del polen se debe principalmente a la deshidratación 
(Fonseca y Westgate, 2005), las condiciones climáticas secas y cálidas del periodo de 
liberación del polen se relacionan con tiempos de viabilidad bajos. Si a esto se suma la 
baja velocidad del viento, podríamos decir que en condiciones de aislamiento 
reglamentadas por el ICA, el flujo de genes vía polen bajo estas condiciones es un 
evento de baja probabilidad. 
 
Sin embargo, de acuerdo a la revisión de la posición geográfica de los lotes de maíz no 
transgénico con respecto a los transgénicos, este flujo (vía semilla y vía polen) se da a 
distancias desde los 100 m hasta los 2 km. Los lotes de las veredas Capote, La Manga y 
Santa Rosa son los que están más aislados de fuentes de polen transgénico (lotes 32, 
33, 34 y 35. Figura 1-3), sin embargo, dieron resultados positivos para flujo de genes. 
 
Esto puede deberse a que en siembras pasadas, los agricultores de estas veredas 
utilizaron semillas transgénicas que pudieron resultar en plantas voluntarias. De ahí que 
sea importante no sólo conocer el estado actual de la utilización de maíz transgénico en 
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la región, es fundamental acceder a información histórica del uso de semilla transgénica 
para explicar el flujo de transgenes.  
 
Por otra parte, a pesar de que la dirección predominante del viento fue al suroeste 
durante el periodo de dehiscencia de las anteras, el flujo de transgenes se encontró en 
lotes de maíz convencional o razas criollas ubicados en diferentes direcciones con 
respecto a la fuente transgénica.  
 
Aunque los vientos fueron débiles y las condiciones ambientales no fueron propicias para 
la supervivencia del polen por un largo periodo, hay evidencia de flujo de genes vía 
polen, lo cual puede ser explicado porque los agricultores no cumplen las disposiciones 
legales con respecto a las medidas de bioseguridad para la siembra de maíz transgénico 
en el país y no se maneja las distancias establecidas de aislamiento.  
 
De lo que se encontró en campo, se destacan las siguientes observaciones para el 
primer semestre de 2010 en el Valle de San Juan: 
- No hay una distancia de 500 m entre lotes sembrados con razas locales y lotes 
sembrados con maíz transgénico, que es lo que el ICA reglamenta a través de la 
resolución 2894 de 2010. 
- No todos los lotes de maíz transgénicos tienen refugio y/o zona buffer, que a su vez, 
también está reglamentado bajo la misma resolución del ICA. 
- Utilizan un lote convencional como refugio para varios lotes y no se guarda la 
proporción 10:90. 
- Algunos agricultores de la región reutilizan la semilla, incluso la transgénica. 
- Antes en la región sembraban maíz transgénico de la compañía Monsanto pero 
dejaron de utilizarlos por bajos rendimientos. Algunos están inconformes con los 
transgénicos de Pioneer que actualmente siembran. 
- Reciben visitas del ICA y de Pioneer. A pesar de ello, es evidente que los agricultores 
no cumplen la normatividad. 
- En las veredas Capote, La Manga y Santa Rosa hay pocos lotes transgénicos en la 
actualidad, pero antes los hubo. Por los malos resultados, los agricultores dejaron de 
sembrar los maíces GM. 
- En algunos lotes se evidencia efecto Xenia 
 
Teniendo en cuenta las observaciones y los resultados obtenidos de la prueba piloto, se 
puede concluir que no se están cumpliendo las normas de bioseguridad en el Valle de 
San Juan y esto conduce al flujo de transgenes hacia las razas criollas y los maíces no 
transgénicos. 
 
Esto también es evidencia de que aunque las disposiciones legales existen, no existe un 
control sobre cómo se están cumpliendo las normas. El comportamiento de los 
agricultores tiene una influencia significativa en la dispersión de los transgenes, no sólo 
por el manejo que le den a la semilla y a los cultivos, sino por sus prácticas de selección 
(Bellon y Berthaud, 2006) 
 
En Alemania, los resultados del estudio de Weber y colaboradores (2007) en unas 
plantaciones pre-comerciales en el 2004 demuestran que para maíz es posible la 
coexistencia de cultivos convencionales y cultivos GM. Acatando las recomendaciones 
de distancias de aislamiento, manejo adecuado de la semilla y utilización de zonas buffer 
de 20m de ancho (cosechadas separadamente del maíz GM) la presencia adventicia de 
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ADN GM en los cultivos convencionales permaneció por debajo del umbral de 0,9% 
exigido para el etiquetado en Estados Unidos.  
 
Sin embargo, para el caso del Valle de San Juan, se evidencia flujo de transgenes y está 
explicado en gran medida por la cultura de uso de la semilla de los agricultores y por la 
falta de control de las entidades reguladores que establecen las normas y  los esquemas 
de manejo de las semillas GM.  
 
Era esperable encontrar evidencias del flujo de transgenes en los individuos de las zonas 
buffer y los refugios debido a la cercanía con la fuente transgénica.  
 
De hecho, con respecto a los refugios, resultados similares fueron encontrados por 
Charles y colaboradores (2004). Ellos encontraron flujo de genes mediado por polen 
hasta 31 m de distancia con respecto al maíz Bt causando niveles bajos a moderados de 
la proteína Bt en granos de las plantas de los refugios realizando inmunoensayos. Los 
niveles de la proteína disminuyen cuando incrementa la distancia con el maíz Bt.  Los 
cultivos transgénicos con tecnología Bt confieren a la planta resistencia a insectos, sin 
embargo, una preocupación es el desarrollo de resistencia por parte de las plagas. De 
ahí surge la estrategia de la zona refugio que busca retrasar la adquisición de esa 
resistencia. Aunque esta zona debe está sembrada con maíz no Bt, la presencia de la 
toxina Bt en las semillas de las plantas del refugio puede acelerar la resistencia de los 
insectos plaga a la tecnología transgénica.  
 
En las zonas buffer, la presencia de transgenes indica que esta franja sembrada con 
maíz convencional efectivamente funciona como una trampa para el polen transgénico. 
Sin embargo, es importante precisar que no todos los agricultores sembraban la zona 
buffer y tampoco cumplían con las distancias de aislamiento sugeridas. Estos dos 
factores explican el porqué fueron encontrados transgenes en los maíces convencionales 
y las razas criollas. 
 
En cuanto a las razas criollas, estas no pueden ser consideradas como una entidad 
separada sino como un sistema genético abierto (Pressoir y Berthaud, 2004) y los 
resultados encontrados son una prueba de ellos. De la cultura de uso de la semilla y de 
los procesos de selección que realice el agricultor depende que los transgenes se diluyan 
en las poblaciones, se expresen diferencialmente o se acumulen dentro de las razas 
criollas (Belchera et al, 2005) ya que son ellos quienes toman las decisiones sobre la 
selección y el reciclaje de sus semillas.  
 
A pesar de ello, es muy poca la información descriptiva o experimental acerca del flujo de 
genes a razas criollas y sus posibles impactos. El establecimiento de los transgenes es 
indeseable en las poblaciones de razas locales debido al alto nivel de incertidumbre 
sobre los efectos del movimiento de genes (Quist, 2010).  
 
 
Los cultivos GM pueden polinizar cultivos no transgénicos de campos aledaños con 
graves consecuencias para la calidad y la pureza de la semilla, los transgenes pueden 
ser transferidos a través del polen a razas criollas y malezas emparentadas y finalmente, 
el polen GM puede ser peligroso para organismos no blanco. 
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Sin embargo, es importante considerar la teoría de la genética de poblaciones que ha 
demostrado que la probabilidad y la tasa de dispersión de un alelo está principalmente 
influenciada por la fuerza de la selección en lugar de la tasa de migración. 
 
Entonces, aún cuando la hibridación de un cultivo transgénico con un pariente silvestre o 
un maíz convencional es un evento poco común (si se cumplen las recomendaciones), si 
el transgen confiere una ventaja adaptativa se difundirá rápidamente. Aunque el 
incremento del fitness no necesariamente conduce a que el individuo se vuelva invasivo, 
el fitness es un buen indicador de la dispersión alélica. Los efectos sobre el fitness de un 
gen son más importantes de considerar que la tasa general del flujo de los genes 
(Chapman y John, 2006).  
 
Es por ello que los análisis de riesgo deben ir encaminados a cuantificar los costos y 
beneficios asociados a un transgen y a analizar la posibilidad de que pueda generar en el 
individuo portador beneficios no planeados (por ejemplo efectos pleiotrópicos) 
Adicionalmente, hay que tener en cuenta que el fitness varía de acuerdo al ambiente y a 
la biología del individuo receptor del gen, por ello, los análisis de riesgo deben hacer caso 
por caso (Chapman y John, 2006). 
 
De todas formas, no hay que desconocer que los transgenes por si mismos pueden 
potencialmente afectar el fitness a través de efectos de inserción (donde la inserción del 
transgen puede interrumpir la expresión de otros genes), efectos de posición (donde la 
posición de la inserción afecta los patrones de expresión del transgen) o la expresión 
constitutiva del transgen (Warwick et al, 2009).   
 
A pesar de ello, no hay ninguna razón para esperar que un transgen tenga un efecto 
mayor o menor sobre la diversidad genética de las razas criollas o los parientes silvestres 
que los genes de los cultivos convencionales. La definición científica de la diversidad 
genética es la suma de todas las variantes de cada gen en el pool genético de una 
población, variedad o especie. El pool genético del maíz contiene miles de genes, 
muchos de los cuales varían dentro y entre poblaciones. Es poco probable que los 
transgenes desplacen a más de una pequeña fracción del pool genético nativo en los 
procesos recombinación genética. Por el contrario, los transgenes se pueden añadir a la 
mezcla dinámica de los genes que ya están presente en las razas criollas (incluyendo a 
los genes de los cultivares modernos). Por lo tanto, es poco probable que la introgresión 
de transgenes tenga algún efecto biológico importante sobre la diversidad genética de las 
razas locales de maíz (Parrot, 2010). 
 
Este trabajo es un insumo para proponer estrategias para el monitoreo del flujo de genes, 
que a su vez, pueden ayudar en su prevención o disminución por la vía de las semillas y 
la vía del polen. Estos resultados ponen alerta a algunos puntos de mayor crítica frente a 
los cultivos GM y la dispersión de su polen.  
 
No hay que desconocer que el flujo de genes vía polen o por dispersión de semillas debe 
ser considerado también por los problemas legales que puede ocasionar debido a la 
dispersión de transgenes en lotes cultivados con plantas no transgénicas que podrían 
llegar a perjudicar a los agricultores de cultivos no GM.  
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Además de amenazar las estrategias de manejo de resistencia de insectos y malezas, el 
flujo de transgenes podrían afectar los derechos de propiedad intelectual de las 
compañías biotecnológicas (Mellon y Rissler, 2004, Heuberger et al., 2010).  
 
En Colombia la Ley 1032 de 2006, que modifica el Art. 306 del Código Penal, permite  
penalizar la usurpación de los derechos de obtentores de variedades vegetales 
protegidos legalmente o similarmente confundibles con uno protegido legalmente. La 
norma dice que la pena consiste en prisión de cuatro a ocho años y multa de 26.6 a 
1.500 salarios mínimos legales mensuales vigentes. Es decir que si una empresa 
encuentra semillas transgénicas patentadas en un predio de un agricultor que no haya 
pagado las correspondientes regalías por su uso, puede ser judicializado y penalizado 
(Vélez y García, 2011). 
 
Por otro lado, el flujo de transgenes puede ocasionar inconvenientes para la 
comercialización si se requiere vender semillas o productos derivados del maíz a países 
donde los transgénicos no han sido aprobados o están rigurosamente regulados (Belcher 
et al, 2005).  
 
La introgresión de transgenes a los cultivos convencionales tiene impactos a nivel 
biológico, socioeconómico y de propiedad intelectual. 
La contaminación en cultivos orgánicos puede afectar el valor de los productos y su stock 
de genes, perjudicando a los agricultores (Quist, 2010) 
 
Dado el alcance, la irreversibilidad y la incertidumbre que rodea a los impactos del flujo 
de transgenes, un análisis crítico de las consecuencias biológicas, ecológicas y sociales 
necesita ser examinado a fondo para llegar a decisiones políticas sólidas (Quist, 2010).  
 
 
Finalmente, a continuación se presenta un esquema en el que se resumen los resultados 
obtenidos (Figura 2-5). 
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Figura 2-5: Esquema de los resultados obtenidos en el estudio completo. 
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3. Conclusiones y recomendaciones 
3.1 Conclusiones 
En Colombia, para el 2010 fueron sembradas 38.896 hectáreas de maíz transgénico y 
6.600 ha se localizaron en el Departamento del Tolima.  
 
Aunque hasta la fecha son 8 las diferentes tecnologías de maíz GM que han sido 
autorizadas para siembra controlada en la región del Alto Magdalena (Maíz Herculex I, 
Maíz Roundup Ready, Maíz Yieldgard, Maíz Herculex I x Roundup Ready, Maíz 
Yieldgard x Roundup Ready, Maíz Bt 11, Maíz Bt11 x GA21, Maíz GA21), en la región del 
Valle de San Juan sólo se encontraron lotes sembrados con maíz transgénico 30F35WH 
y 30F32WH de Pioneer y DK4004 de Monsanto con características de resistencia a 
insectos lepidópteros y/o coleópteros y tolerancia a glifosato y/o glufosinato de amonio. 
 
Con respecto a los maíces comerciales convencionales, en la región del Valle de San 
Juan, durante el primer semestre de 2010, se sembraron los híbridos convencionales 
Impacto, 30F35, 30F32, 3041, P3862, DK 777 y DK7088.  
La única raza local cultivada en la zona es la raza clavo.  
La estrategia de monitoreo de flujo de genes consistió en dos etapas: Una primera etapa 
en la que se evaluó el flujo de genes vía semilla a partir del análisis sobre parentales 
tomando muestras de hojas sobre las cuales se realizó InmunostripTM para la proteína 
transgénica Cry1F y PCR para amplificar las secuencias transgénicas 35S CaMV y Nos. 
En la segunda etapa se evaluó el flujo de genes vía polen a partir del análisis sobre la 
progenia tomando muestras de granos de maíz sobre las cuales se realizó PCR para 
amplificar las secuencias transgénicas 35S CaMV y Nos y ELISA para la proteína 
transgénica Cry1F. 
Durante el desarrollo del trabajo en laboratorio, se estandarizaron los protocolos de 
extracción de ADN en hojas (modificaciones a partir de Phillips et al. (2003) y en semillas 
(Kit DNeasy Plant Maxi de Qiagen), PCR y diseño de primers para amplificar las 
secuencias transgénicas 35S CaMV, Nos y Cry1F y se utilizaron tirillas InmunostripTM 
Cry1F y el kit PathoScreen (DAS) ELISA para detectar Cry1F. 
Estas metodologías hacen parte de la estrategia de monitoreo de flujo de genes desde 
maíz transgénico.  
 
Con el modelo de monitoreo de flujo de genes diseñado e implementado en este estudio 
se comprobó el flujo de genes vía semilla y vía polen desde maíz transgénico hacia 
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maíces convencionales y razas locales sembradas en el Valle de San Juan durante el 
primer semestre de 2010.  
 
La estrategia de monitoreo fue útil para la detección del flujo de genes vía semilla y polen 
en el Valle de San Juan y la metodología general puede ser aplicada para el seguimiento 
del flujo de transgenes en otras regiones del país. 
 
En el análisis de parentales, de los 60 lotes evaluados, 22 dieron resultados positivos 
para la presencia de la proteína transgénica Cry1F. De los 38 lotes restantes, 31 de ellos 
dieron resultados positivos para la amplificación de la secuencia transgénica 35S CaMV 
y/o Nos. Estos resultados en conjunto, son una prueba del flujo de transgenes vía 
semilla. 
 
En el análisis de progenie, los granos analizados de los 7 lotes evaluados (aquellos en 
los que no hubo evidencia de flujo de transgenes vía semilla) por medio de PCR y ELISA 
dieron resultados positivos para la amplificación de la secuencia transgénica 35S CaMV 
y/o Nos y para la presencia de la proteína transgénica Cry1F. Estos resultados en 
conjunto, son una prueba del flujo de transgenes vía polen. 
Se concluye que el flujo de genes puede estar relacionado con la cultura de uso de la 
semilla en la región y con el incumplimiento de la normatividad para el uso de maíz OGM 
en la agricultura (Resolución 2894 de 2010).  
 
3.2 Recomendaciones 
Metodológicas: 
 
A nivel metodológico se recomienda realizar una PCR “anidada-nested” (dos reacciones 
de PCR consecutivas) para comprobar con mayor certeza el producto amplificado que se 
obtiene. Teniendo en cuenta los procedimientos usados por Christou (2002). 
También es importante implementar la utilización de qPCR con el fin de obtener 
resultados cuantitativos acerca de la magnitud del flujo de genes desde maíz 
transgénico, además, esta prueba es altamente específica y sensible (Pla et al. 2006). 
 
Por otra parte, es necesario realizar este tipo de estudios durante períodos prolongados 
de tiempo. 
Los resultados encontrados sólo muestran la situación del flujo de genes en el Valle de 
San Juan durante el primer semestre de 2010, pero es fundamental evaluar que ocurre 
en diferentes cosechas para distintos años con el fin de tener un perfil completo del 
fenómeno a través del tiempo.  
Una nueva etapa de colectas y ensayos permitirá dar continuidad al proceso de 
consolidación de información que permita garantizar el uso seguro de los OGM y 
cualificar los procedimientos de evaluación y toma de decisiones.  
  
 
Estado del Arte y Control del Flujo de Genes: 
 
Se deben establecer mejores sistemas de manejo y monitoreo de cultivos para reducir la 
contaminación y el flujo de genes de plantas GM. Para lograrlo, se requiere de 
Conclusiones 59
 
información científica sobre el flujo de genes por medio de semillas y polen de maíz que 
se desarrolle en la condiciones de nuestro país.  
 
Entender el proceso de introgresión es fundamental y para ello, es importante conocer el 
manejo de las poblaciones naturales y agrícolas del maíz en nuestro país. Conocer la 
cultura de la semilla en las diferentes regiones de Colombia es una herramienta con la 
que se pueden hacer inferencias del riesgo de introgresión y la dinámica de los 
transgenes a través de las generaciones.  
 
A futuro, el monitoreo de las liberaciones comerciales de cultivos GM debe 
fundamentarse en un buen conocimiento científico del comportamiento, la biología 
reproductiva y la ecología de estos cultivos, sus parientes silvestres, razas criollas y 
variedades e híbridos convencionales.  
 
El flujo de genes puede ocurrir hacia o desde los voluntarios que actúan como grupos de 
genes que mantienen la contaminación a cultivos subsecuentes. Los sistemas de manejo 
deben usarse para minimizar la dispersión de semillas GM en los lotes y disminuir los 
bancos de semillas y la población de voluntarios. 
Permitir a las poblaciones de voluntarios la dispersión de semillas viables causará un 
incremento en la carga para los siguientes cultivos a través del intercambio genético de 
los voluntarios con los cultivos y la posibilidad de que las plantas voluntarias GM puedan 
ser cultivadas y lleguen al consumidor. 
Aún se requiere de más información acerca del rol de los bancos de semillas y de la 
dispersión de semillas de cultivos GM en la contaminación de cultivos posteriores. 
 
Así como las distancias de aislamiento, los cultivos barrera pueden ser utilizados para 
reducir los niveles de polinización cruzada y en donde la pureza genética es importante.  
 
Es esencial aprender de las experiencias de otras regiones para implementar estrategias 
que sean útiles y puedan ajustarse a las condiciones de nuestro país. Por ejemplo, 
Boulder County, Colorado (Estados Unidos) estableció un precedente al desarrollar 
protocolos para asegurar la coexistencia entre maíz GM y no GM en el campo abierto. 
Los protocolos: 1. Aprobar maíz GM con base en estudios caso por caso. 2. Promover la 
comunicación entre agricultores vecinos. 3. Proveer una zona buffer de 46 m para 
mantener la polinización cruzada con campos adyacentes por debajo del 1%. 4. 
Promover medidas para minimizar la probabilidad de que los insectos desarrollen 
resistencia a la tecnología. 5. Establecer mecanismos de monitoreo y resolución de 
conflictos (Byrne y Fromherz, 2003).  
Estos protocolos entraron en vigencia en el 2003 con el fin de apoyar a los agricultores 
orgánicos, convencionales y GM y promover una responsabilidad compartida en la 
preservación de la identidad de cultivos no GM (Byrne y Fromherz, 2003). 
 
Este tipo de protocolos pueden servir de modelo para alcanzar un balance entre la 
agricultura con OGM y la agricultura convencional. 
La responsabilidad compartida para la coexistencia es una estrategia práctica y deseable 
(Serratos et al, 2005).  
Además, es elemental que cada evento de maíz GM se evalúe por sus riesgos 
específicos y sus beneficios aplicados a un contexto ambiental, económico y social 
determinado. 
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Existe la preocupación pública acerca de las consecuencias de la dispersión de polen 
desde cultivos genéticamente modificados. La liberación de polen viable desde el maíz 
transgénico puede ser controlada sembrando versiones androesteriles de maíz GM junto 
a variedades de maíz androfertiles no transformadas que sirvan como polinizador para 
controlar la dispersión de polen GM viable. 
Dicha asociación produce mayores rendimientos de grano que aquellas producidas por 
cultivos de sólo individuos androfertiles (Feil et al, 2003).  
 
Es fundamental actualizar el inventario Nacional sobre las razas de maíces criollos. Sólo 
el conocimiento de ellas puede permitir la definición e implementación de acciones para 
su protección y conservación in situ y ex situ. 
  
El estudio se realizó en el Valle de San Juan, Tolima, sin embargo, es necesario ampliar 
los ensayos en diferentes zonas agroecológicas del país, considerando varias 
localidades y épocas de siembra ya que las condiciones agronómicas, ambientales y 
ecológicas propias de cada región pueden conducir a patrones diferenciales en el flujo de 
transgenes.  
 
 
  
 
 
 
 
 
A. Anexo: Formato de colecta de 
muestras en campo 
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B. Anexo: Protocolo de extracción de 
ADN en hojas de maíz. Tomado y 
modificado a partir de Phillips et al. 
(2003) 
Para la extracción de ADN en hojas de maíz se utilizó un protocolo con el siguiente 
procedimiento: 
- Colocar cuatro fragmentos cuadrados de hoja de maíz de aproximadamente 1.5 cm2 
en un tubo eppendorf. 
- Agregar 200 µL el buffer de extracción 2X CTAB y macerar 
- Agregar 400 µL del buffer y continuar con la maceración del tejido vegetal. 
- Agregar otros 400 µL del buffer, agitar en un vortex y centrifugar a 10.000 rpm, por 5 
minutos 
- Eliminar el sobrenadante. 
- Adicionar 500 µL del mismo buffer, 7 µL de beta-mercaptoetanol y mezclar bien en un 
vortex. 
- Incubar en Baño María a 65°C, por 25 minutos, luego agitar en vortex y colocar por 25 
minutos más a 65°C en Baño María 
- Adicionar 200 µL de cloroformo y centrifugar a 12.000 rpm por 10 minutos 
- Extraer el sobrenadante y colocarlo en otro tubo Eppendorf de 1.5 mL limpio, 
- Adicionar 1mL de Isopropanol, agitarlo ligeramente a mano y dejar reposar para 
precipitar el ADN durante 1 hora. 
- Centrifugar el precipitado a 12.000 rpm por 15 minutos. 
- Descartar el sobrenadante (cuidando el precipitado obtenido) y secar al medio 
ambiente sobre papel toalla para secar el ADN. 
- Adicionar 500 µL de etanol al 70% y agitar ligeramente con el vortex. 
- Dejar reposar por 15 minutos a 4°C para después centrifugar a 12.000 rpm por 10 
minutos. 
- Descartar la fase líquida y secar a medio ambiente por aproximadamente 25 minutos 
sobre papel toalla. 
- Adicionar 300 µL de buffer de lavado (Etanol 76% y 10mM de acetato de amonio), 
pasándolo por el vortex y dejando reposar por 15 minutos a –20°C.  
- Centrifugar a 12.000 rpm por 10 minutos y proceder a descartar para secar a medio 
ambiente aproximadamente 30 minutos sobre papel toalla. 
- Agregar 50 µL de la solución de TE, para resuspender el ADN y adicionar 2 µL de 
RNAsa (10 mg/ µL), dejar reposar por 2 a 3 horas a 4°C. 
 
NOTA: Todo se lleva a cabo con centrífuga refrigerada a 4°C 
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Preparación Buffer de Extracción 2X CTAB 
 
Reactivo Concentración Final 
Tris-HCl pH 8.0 100 mM 
EDTA 20 mM 
NaCl 1,4 M 
CTAB 2% (P/V) 
PVP 1% (P/V) 
 
 
Preparación Buffer TE 
Reactivo Concentración Final 
Tris-HCl pH 8.0 100 mM 
EDTA 1 mM 
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C. Anexo: Protocolo de extracción de 
ADN en semillas de maíz. Kit DNeasy 
Plant Maxi de Qiagen 
Para tener en cuenta antes de empezar 
 El Buffer AP1 puede tomar un color amarillento durante su almacenamiento. Esto no 
afecta el procedimiento. 
 Todos los pasos de centrifugación se desarrollan a 3.000-5.000 g (aunque 5.000 g es 
preferible) a temperatura ambiente (15-25 ºC). 
 
Cosas para hacer antes de empezar 
 El Buffer AP3/E concentrado puede formar precipitados durante su almacenamiento. 
Si es necesario, caliéntelo en baño maría a 65ºC para redisolverlo (antes de agregar 
etanol). No caliente el Buffer AP3/E luego de que el etanol ha sido adicionado. 
 Precaliente el Buffer AP1 a 65ºC en baño maría. Este calentamiento es necesario para 
el procedimiento del DNeasy Plant Maxi y también permite disolver cualquier 
precipitado que se haya podido formar en el Buffer AP1.  
 Los Buffer AW y Buffer AP3/E se encuentran concentrados. Antes de usarlos por 
primera vez, agregue la cantidad apropiada de etanol (96-100%) como se indica en la 
botella para obtener la solución de trabajo.  
 Precaliente el baño maría a 65ºC.  
 
Procedimiento 
1. Triture las semillas utilizando la licuadora. 
En el procedimiento con el TissueLyser, congelan en nitrógeno líquido la jarra con la 
muestra durante 30 s. Luego trituran las muestras y recongelan en nitrógeno líquido 
durante 30 s. Después vuelven a triturar las muestras y transfieren el polvo a un tubo 
de centrífuga de 15 ml sin dejar descongelar la muestra e inmediatamente continúan 
con el siguiente paso. 
2. Adicionar 5 ml de Buffer AP1 (precalentado a 65ºC) y 10 ul de la solución stock 
de RNasa A (100 mg/ml) a un máximo de 1 g (peso húmedo) o 0,2 g (peso seco) 
de la muestra triturada. Mezclar en el vortex vigorosamente.  
No deben quedar terrones, debe removerlos pipeteando, con el vortex o usando 
pistilos ya que pueden disminuir el rendimiento del ADN.  
Nota: No mezcle el Buffer AP1 y la RNasa A antes de ser utilizados en este paso.  
3. Incubar la mezcla durante 10 min. a 65ºC. Agitar 2 a 3 veces durante la 
incubación invirtiendo el tubo.  
Este paso lisa las células. 
4. Agregar 1.8 ml de Buffer AP2 al lisado, mezclar e incubar por 10 min. en hielo. 
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Este paso precipita detergentes, proteínas y polisacáridos.  
5. Centrifugar el lisado a 3.000-5.000 g por 5 min a temperatura ambiente. 
Se formará un pellet, pero algunas partículas van a flotar.  
6. Pipetear el sobrenadante y llevarlo a la columna “QIAshredder Maxi spin” 
(color lila) la cual debe estar junto con un tubo colector de 50 ml y centrifugar a 
3.000-5.000 g por 5 min a temperatura ambiente (15-25ºC). Transferir la fracción 
que atravesó la columna a un nuevo tubo del 50 ml (no incluido en el kit) sin 
remover o agitar el pellet. Tenga en cuenta el volumen. 
Generalmente, de 5 a 6 ml del lisado se recupera. Después de la centrifugación de la 
muestra, muchos detritos y precipitados van a ser retenidos en el filtro pero algunos 
se depositarán en el pellet del tubo colector. No perturbe el pellet cuando transfiera 
el sobrenadante.  
7. Adicionar 1,5 volúmenes del Buffer AP3/E al lisado y mezclar inmediatamente 
con el vortex.  
Por ejemplo: Para 5 ml del lisado, adicionar 7.5 ml del Buffer AP3/E. Reduzla la 
cantidad del Buffer AP3/E de manera proporcional si el volumen del lisado es menor. 
Un precipitado puede formarse luego de la adición del Buffer AP3/E, pero esto no 
afectará el procedimiento.  
Nota: Asegúrese del que el etanol ha sido adicionado al Buffer AP3/E. 
Nota: Es importante que pipetee el Buffer AP3/E directamente al lisado y que mezcle 
inmediatamente.  
8. Pipetear la mezcla anterior (incluyendo cualquier precipitado que haya podido 
formarse) y llevarla a la columna “DNeasy Maxi spin” la cual debe estar junto 
con un tubo colector de 50 ml. Centrifugar a 3.000-5.000 g por 5 min a 
temperatura ambiente (15-25ºC). Desechar la fracción que atravesó la columna. 
Reutilice el tubo colector en el siguiente paso. 
9. Adicionar 12 ml de Buffer AW a la columna “DNeasy Maxi spin” y centrifugar 
por 10 min. a 3.000-5.000 g para secar la membrana. Desechar la fracción que 
atravesó la columna y el tubo colector (con mucho cuidado para evitar que la 
columna entre en contacto con la fracción y tome de nuevo etanol).  
Nota: Asegúrese del que el etanol ha sido adicionado al Buffer AW antes de ser 
usado. 
Es importante secar la membrana de la columna “DNeasy Maxi spin” ya que el etanol 
residual puede interferir en las siguientes reacciones. Este paso de centrifugación 
asegura que no se transfiera etanol residual durante la elución.  
Luego de lavar con el Buffer AW, la columna “DNeasy Maxi spin” queda ligeramente 
coloreada. En caso de que la coloración sea muy notoria, revise la Guía de 
Resolución de Problemas de la página 45 (Troubleshooting Guide-“Darkly colored 
membrane or green/yellow eluate after washing with Buffer AW”) 
10. Transferir la columna “DNeasy Maxi spin” a un nuevo tubo de 50 ml. Agregar 
0.75-1 ml de Buffer AE directamente a la membrana. Incubar 5 min. a 
temperatura ambiente (15-25ºC) y centrifugar por 5 min. a 3.000-5.000 g para 
eluir.  
Nota: Si se eluye con menos volumen se obtendrá mayor concentración de ADN 
pero se disminuye su rendimiento.  
11. Agregar otros 0.75-1 ml de Buffer AE directamente a la membrana y repetir el 
paso de elución anterior.  
La primera y la segunda elución pueden hacerse en un mismo tubo o 
separadamente. Se debe tener cuidado de que la columna no haga contacto con la 
elución obtenida.  
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D. Anexo: Protocolo ELISA. Kit 
PathoScreen para detectar Cry1F en 
semillas 
 
Kit PathoScreen para detectar Cry1Ab-1Ac en plantas 
 
1. Pesar 150 mg de polvo de semilla, adicionar 1,5 ml de buffer PBST 1X. Mezclar y 
dejar reposar durante al menos 5 minutos a temperatura ambiente.  Utilizar 
solamente el sobrenadante como extracto de la muestra.  
2. Adicionar 100 µL de la enzima conjugada por pozo. Mezclar antes de adicionar a la 
placa. 
3. Realizar un esquema para la identificación de cada uno de los pozos de la prueba. 
Adicionar 100 µL de cada muestra preparada dentro del pozo correspondiente de la 
prueba. Adicionar 100 µL de cada control positivo y negativo en los pozos 
correspondientes según el esquema. Mezclar el contenido de los pozos girando 
suavemente la placa sobre la mesa de trabajo. 
4. Incubar la placa, colocándola en una caja húmeda sellada durante 2 horas a 
temperatura ambiente. 
5. Después de pasado el tiempo de incubación, desocupar los pozos de la prueba en 
un recipiente de residuos, evitando que el contenido de los pozos de la prueba se 
mezclen. Llenar todos los pozos de la prueba completamente con PBST 1X, y 
desocupar rápidamente. Repetir 7 veces el procedimiento. Es muy importante que 
todos los pozos de la prueba se laven a fondo. Después del lavado, mantener la 
placa boca abajo y golpear con firmeza sobre una toalla de papel para eliminar el 
exceso de líquido.  
6. Adicionar 100 µL de la solución de sustrato TMB en cada pozo de la placa. El 
sustrato TMB es sensible a la luz y debe ser protegido de cualquier fuente lumínica 
durante el procedimiento. 
7. Incubar la placa durante 20 minutos. 
8. Medir la densidad óptica de los pozos de la prueba en un lector de placas a 650 nm 
o visualmente. Los pozos en los que se observa un color azul indican resultados 
positivos. Los pozos en lo que no hay desarrollo significativo de color indican 
resultados negativos. Los resultados de la prueba son válidos solo si los pozos de 
control positivo dan un resultado positivo y los pozos con buffer permanecen 
incoloros.  
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Buffer de lavado PBST. Preparar el buffer de lavado 1X PBST diluyendo una bolsa de 
buffer de lavado PBST 20X en 950 ml de agua destilada. 
 
Preparación de controles: Resuspender el liofilizado del control positivo y el liofilizado 
del control negativo en 2 ml de buffer de lavado PBST 1X por botella. Después de 
preparar el control positivo y el negativo, hacer alícuotas de 120 µL que serán suficientes 
para un uso. Almacenar las alícuotas de control en freezer a -20°C. No deben 
descongelarse hasta justo antes de su uso.  
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